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ABSTRAKT
Bakala´ˇrska´ pra´ce se zaby´va´ u´seky DNA obsahuj´ıc´ımi pouze adenin a guanin. V teo-
reticke´ cˇa´sti je popsa´na struktura a slozˇen´ı deoxyribonukleove´ kyseliny, chromosomu˚ a
genu˚. Jsou zde uvedeny za´kladn´ı informace o lidske´m a sˇimpanz´ım genomu a o konfor-
mac´ıch rˇeteˇzc˚u obsahuj´ıc´ıch adenin s guaninem. Praktickou cˇa´st tvoˇr´ı program, ktery´
vyhleda´ pozˇadovane´ u´seky v sekvenc´ıch, zobraz´ı je a ulozˇ´ı. Soucˇa´st´ı pra´ce je analy´za
genu˚ spolecˇny´ch pro cˇloveˇka a sˇimpanze, ktere´ byly zkouma´ny pro stanoven´ı na´hodnosti,
funkcˇnosti a konzervovanosti teˇchto u´sek˚u.
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ABSTRACT
Bachelor thesis deals with DNA segments containing only adenine and guanine. The
theoretical part describes the structure and composition of deoxyribonucleic acid, chro-
mosomes and genes. There are basic informations about chimpanzees and the human
genome and conformations of the chains containing adenine with guanine. The practical
part consists of a program that searches for the required sections in sequence, it displays
and saves it. The thesis includes analysis of genes which are common for humans and
chimpanzees, which were analyzed to determine randomness, functionality a preserving
of these sections.
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DNA, gene, genome, adenine, guanine, intron, exon, sequence, FASTA, human, chim-
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U´VOD
Od objevu sˇimpanz˚u a goril za´padn´ı civilizac´ı lide´ hledaj´ı jejich podobnosti i odliˇs-
nosti s cˇloveˇkem. Snaha urcˇit rozd´ıly a jejich prˇ´ıcˇiny s rozvojem metod molekula´rn´ı
biologie prˇerostla v potrˇebu odliˇsnosti pojmenovat, zmapovat a kvantifikovat. Mnoho
lid´ı je prˇesveˇdcˇeno, zˇe stanoven´ım rozd´ıl˚u mezi genomy cˇloveˇka a ostatn´ıch zˇivocˇiˇs-
ny´ch druh˚u objev´ıme za´klad lidstv´ı [1].
Je trˇeba mı´t neusta´le na pameˇti, zˇe z podstaty sve´ struktury se zˇa´dne´ dva genomy
nemohou mezi sebou liˇsit o v´ıce nezˇ 75%. Sd´ılen´ı 25% podobnosti geneticke´ informace
cˇloveˇka s lekn´ınem vsˇak nutneˇ neznamena´, zˇe jsme z jedne´ cˇtvrtiny kveˇtiny. Cˇloveˇka
odliˇsuje od zbytku zˇive´ prˇ´ırody rozd´ılnost ekologicka´, demogaficka´, anatomicka´ a
menta´ln´ı [1].
C´ılem prˇedlozˇene´ pra´ce je nale´zt v genomu cˇloveˇka u´seky obsahuj´ıc´ı pouze adenin
a guanin a porovnat jejich rozsah v ko´duj´ıc´ı a neko´duj´ıc´ı oblasti. Srovna´n´ım s u´seky
v genomu sˇimpanze pak zva´zˇit jejich na´hodnost, funkcˇnost a konzervovanost.
Prvn´ı kapitola se veˇnuje teoreticke´mu u´vodu a princip˚um nutny´m k pochopen´ı
bakala´rˇske´ pra´ce. Popisuje slozˇen´ı a strukturu DNA, jej´ı typy, mozˇne´ konformace,
kondenzaci do vysˇsˇ´ıch struktur. Zaby´va´ se geny, jejich stavbou a umı´steˇn´ım. Da´le ob-
sahuje informace o lidske´m genomu, jeho stavbeˇ a projektu, jehozˇ c´ılem bylo genom
cˇloveˇka osekvenovat. Uva´d´ı podobnost s sˇimpanzem a gorilou, popisuje sˇimpanz´ı
genom. Dalˇs´ı podkapitoly se zaby´vaj´ı konformacemi, ktere´ naby´va´ DNA obsahuj´ıc´ı
oblasti bohate´ na adenin a guanin, programovy´m prostrˇed´ım MATLAB a forma´tem
FASTA.
Druha´ kapitola obsahuje praktickou cˇa´st bakala´rˇske´ pra´ce. Je zde nast´ıneˇn algo-
ritmus vytvorˇene´ho programu Bakalarka.m, ktery´ v sekvenc´ıch ve FASTA forma´tu
nebo v na´hodneˇ vygenerovany´ch sekvenc´ıch vyhleda´va´ oblasti, ktere´ jsou tvorˇeny
pouze adeninem s guaninem a jsou delˇs´ı nezˇ 9 nt. Program mu˚zˇe oblasti secˇ´ıst,
rozdeˇlit do skupin podle de´lky a vykreslit histogram. U´seky lze ulozˇit do textove´ho
souboru pro dalˇs´ı zpracova´n´ı dat. V programu je mozˇne´ si sekvence procha´zet po
nukleotidech nebo nalezeny´ch u´sec´ıch. Druhou podkapitolu tvorˇ´ı analy´za gen˚u, ktere´
byly vybra´ny z lidske´ho a sˇimpanz´ıho genomu. Jsou zde uvedeny informace o genech,
jejich analy´za i zhodnocen´ı vy´sledk˚u.
Pra´ce je doplneˇna o prˇ´ılohy obsahuj´ıc´ı uzˇivatelsky´ manua´l k vytvorˇene´mu pro-
gramu a prˇehledne´ vy´sledky analy´zy genovy´ch dat.
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1 TEORETICKA´ CˇA´ST
1.1 DNA
Kyselina deoxyribonukleova´ (DNA) hraje v kazˇde´m zˇive´m organismu nezastupitel-
nou roli buneˇcˇne´ pameˇti. Uchova´va´, prˇij´ıma´ a uvolnˇuje vesˇkere´ informace o strukturˇe,
funkci a reprodukci buneˇk. U mnohobuneˇcˇny´ch organismu˚ zaprˇ´ıcˇinˇuje chova´n´ı je-
dince jako celku. Jedna´ se o u´lohu pasivn´ı, prˇesto kl´ıcˇovou. Tvorˇ´ı totizˇ genetic-
kou vy´bavu drtive´ veˇtsˇiny zˇive´ prˇ´ırody. Pokud nedojde k mutac´ım, struktura se
v pr˚ubeˇhu zˇivota nemeˇn´ı a je prˇeda´va´na dalˇs´ım generac´ım [2], [3].
Jako nukleova´ kyselina je tvorˇena rˇeteˇzcem nukleotid˚u (vla´knem, pentlic´ı) slozˇe-
ny´ch ze trˇ´ı cˇa´st´ı – ba´ze, cukru a fosfa´tu. Organicke´ dus´ıkate´ za´sady (ba´ze) deˇl´ıme
na puriny, mezi ktere´ patrˇ´ı adenin (6-aminopurin) a guanin (2-amino-6-oxopurin)
a pyrimidiny, zahrnuj´ıc´ı cytosin (6-amino-2-oxopyrimidin) s thyminem (2,6-dioxo-5-
methylpyrimidin). Zbytek kyseliny fosforecˇne´ se estericky va´zˇe na pento´zu 2-deoxy-
D-ribosu (obr. 1.1) a zp˚usobuje kysely´ charakter cele´ molekuly. Pokud je z nukleotidu
odsˇteˇpena, nazy´va´me jej nukleozid [2].
Obr. 1.1: 2-deoxy-D-ribosa [4].
Prima´rn´ı struktura DNA vznika´ kovalentn´ımi fosfodiesterovy´mi vazbami mezi
jednotlivy´mi nukleotidy, konkre´tneˇ mezi hydroxyly v poloze 3’ jedne´ a 5’ druhe´ pen-
tosy. Na te´to cukr-fosfa´tove´ kostrˇe je β-N-glykosidovou vazbou pouta´na na pentosu
ba´ze. Rˇeteˇzec je polarizova´n, ma´ volnou OH-skupinu pentosy na sve´m 3’ konci a
fosfa´tovy´ zbytek, nebo nav´ıc take´ volnou OH-skupinu na 5’ konci. Tato polarita
je d˚ulezˇita´ prˇi prodluzˇova´n´ı (elongaci) rˇeteˇzce, ktere´ vzˇdy prob´ıha´ ve smeˇru od 5’
ke 3’ konci. V bunˇce, prostrˇed´ı s pH neutra´ln´ım, se nukleotidovy´ rˇeteˇzec ionizuje
na fosfa´tovy´ch zbytc´ıch. Vza´jemny´m odpuzova´n´ım za´porny´ch na´boj˚u je molekula
stabilizova´na [5]. De´lku rˇeteˇzce odvozujeme od pocˇtu nukleotid˚u. Pro pojmenova´n´ı
pouzˇ´ıva´me rˇecke´ cˇ´ıslovky – mononukleotid, dinukleotid atd. Jako oligonukleotidy
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oznacˇujeme rˇeteˇzce dlouhe´ do neˇkolika des´ıtek nukleotid˚u, polynukleotidy pouzˇ´ıva´me
pro sto a v´ıce [3].
Sekunda´rn´ı strukturu DNA formuj´ı vod´ıkove´ mu˚stky mezi ba´zemi, cˇa´stecˇneˇ van
der Waalsovy interakce. Dı´ky nim vznika´ dvouvla´knova´ DNA tvorˇena´ dveˇma an-
tiparaleln´ımi rˇeteˇzci. Na obou konc´ıch molekuly je 3’ konec jednoho a 5’ konec
druhe´ho rˇeteˇzce. Adenin se pa´ruje s thyminem dveˇma vod´ıkovy´mi mu˚stky (obr.
1.2), guanin s cytosinem trˇemi (obr. 1.3), d´ıky tomu jsou pouta´ny pevneˇji [5].
Obr. 1.2: Pa´r baz´ı adenin - thymin [4].
Obr. 1.3: Pa´r baz´ı guanin - cytosin [4].
Komplementarita, vazba pyrimidinove´ a purinove´ ba´ze, je za´kladn´ım prˇedpo-
kladem pro expresi geneticke´ informace – vod´ıkove´ mu˚stky jsou dostatecˇneˇ silne´
pro udrzˇen´ı rˇeteˇzc˚u, ale snadno oddeˇlitelne´ prˇi prˇenosu informace. Dı´ky principu
pa´rova´n´ı je v nukleove´ kyselineˇ stejne´ zastoupen´ı purinovy´ch a pyrimidinovy´ch ba´z´ı
[5]. Pocˇet dvojic A-T a G-C je odliˇsny´, pomeˇr pa´r˚u je proto konstantou typickou
pro dany´ typ DNA [2].
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Rozezna´va´me neˇkolik typ˚u DNA – DNA ja´dra (DNA), DNA komplementa´rn´ı
k RNA (cDNA), dvourˇeteˇzcovou DNA (double-stranded molecule, dsDNA, obr. 1.4),
jednorˇeteˇzcovou DNA (ssDNA) a mitochondria´ln´ı (mtDNA). Jednotlive´ typy jsou
charakterizova´ny celkovy´m pocˇtem, pomeˇrem a sekvenc´ı nukleotid˚u. Dı´ky r˚uzne´
de´lce je mozˇne´ je separovat na za´kladeˇ rozd´ılny´ch sedimentacˇn´ıch rychlost´ı [5]. Pocˇet
nukleotid˚u (nt) cˇi ba´z´ı (b) nahrazujeme, pokud chceme zd˚uraznit dvourˇeteˇzcovou
strukturu, pocˇtem ba´zovy´ch pa´r˚u (bp) [3].
Obr. 1.4: Struktura dsDNA [6].
Polynukleotidovy´ rˇeteˇzec naby´va´ r˚uzny´ch konformac´ı (tvar˚u, obr. 1.5). Za´kladn´ı
struktury vznikaj´ı automaticky jako stav s minima´ln´ı volnou energi´ı. Jsou udrzˇova´ny
vnitromolekula´rn´ımi silami, vod´ıkovy´mi mu˚stky a hydrofobn´ımi interakcemi [2].
Jaderna´ DNA se veˇtsˇinou vyskytuje v podobeˇ dvousˇroubovice. Za objev jej´ı struk-
tury obdrzˇeli James Watson a Francis Crick roku 1962 Nobelovu cenu za fyziologii
a le´karˇstv´ı. Sˇroubovice v ja´drˇe eukaryot je pravotocˇiva´, jej´ı cukrofosfa´tova´ kostra
je hydrofiln´ı, fosfa´tove´ zbytky se nata´cˇej´ı ven do vodn´ı fa´ze, ba´ze se obracej´ı k jej´ı
ose. Vy´sˇe popsana´ forma je jednou z sˇesti dosud zna´my´ch forem dsDNA, konkre´tneˇ
B-forma. Vyznacˇuje se antiparaleln´ım vinut´ım rˇeteˇzc˚u s komplementa´rn´ımi pa´ry
umı´steˇny´mi kolmo na osu sˇroubovice. Jednotlive´ za´vity jsou od sebe vzda´leny 3,4 nm,
na jedno otocˇen´ı prˇipada´ 10 bp. Velky´ zˇla´bek je prˇ´ıstupny´ pro nava´za´n´ı specificky´ch
la´tek. U pravotocˇive´ A-formy prˇipada´ na ota´cˇku 11 bp, za´vity jsou vzda´leny 2,6 nm.
Pa´ry nejsou kolme´ na osu sˇroubovice, velky´ zˇla´bek nen´ı prˇ´ıstupny´ b´ılkovina´m a pen-
tosa ma´ jinou konfiguraci. Z-forma je levotocˇiva´, nav´ıjen´ı komplementa´rn´ıch rˇeteˇzc˚u
nen´ı plynule´, jednu otocˇku tvorˇ´ı 12 bp a vzda´lenost dvou za´vit˚u je 5,7 nm [5]. Vytva´rˇ´ı
se v u´sec´ıch, kde se pravidelneˇ strˇ´ıda´ purin s pyrimidinem (GCGCGCGC) [2]. Dalˇs´ı
13
konformace nebyly in vivo proka´za´ny. In vitro existuj´ı i C, D a E DNA, liˇs´ı se pocˇtem
pa´r˚u baz´ı na za´vit a schopnost´ı vytva´rˇet trˇ´ıˇreteˇzcove´ u´seky [3].
Obr. 1.5: B, A, Z a trojˇreteˇzcova´ DNA [7].
DNA ma´ choulostivou stukturu. Vazby mezi ba´zemi narusˇ´ı extre´mn´ı hodnoty
pH, mocˇovina a teplota nad 60 ◦C. Dvousˇroubovice se rozdeˇl´ı na rˇeteˇzce – denatu-
ruje. Rychlost reakce za´vis´ı na pomeˇru jednotlivy´ch nukleotid˚u (pocˇtu vod´ıkovy´ch
mu˚stk˚u mezi ba´zemi) a na iontove´ s´ıle prostrˇed´ı. Mu˚zˇe se jednat o vratny´ deˇj,
potom hovorˇ´ıme o renaturaci. Prˇi denaturaci stoupa´ absorpcˇn´ı maximum ultrafia-
love´ho sveˇtla, prˇi renaturaci naopak klesa´ zpeˇt k 260 nm [5]. Prˇerusˇen´ı obou vla´ken
v jednom mı´steˇ, depolymeraci (degradaci) zp˚usob´ı veˇtsˇ´ı prˇ´ıliv energie a p˚usoben´ı
enzymu˚, nuklea´z, ktere´ narusˇuj´ı vazby mezi nukleotidy [2].
1.2 Chromosom
DNA je soucˇa´st´ı jaderne´ho chromatinu, ktery´ se da´le skla´da´ z b´ılkovin tvorˇ´ıc´ıch asi
dveˇ trˇetiny objemu a nepatrne´ho mnozˇstv´ı kyseliny ribonukleove´ (RNA) [5].
Geneticky´ materia´l by se d´ıky sve´mu rozsahu vzhledem k velikosti buneˇcˇne´ho
ja´dra do neˇj nevesˇel. Proto je DNA kondenzovana´, u eukaryoticky´ch buneˇk dokonce
na neˇkolika stupn´ıch [5].
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V chromosomu je DNA ve formeˇ superhelixu (nadsˇroubovice) fixovane´m koncem
na proteinu. Druhy´ konec rotuje a t´ım sˇroubovici zhusˇt’uje (mluv´ıme pak o tzv. po-
zitivn´ım superhelixu) nebo rozvolnˇuje (negativn´ı nadsˇroubovice) [5]. De´lka linea´rn´ı
molekuly DNA v jednom lidske´m chromosomu dosahuje 1,7–8,5 cm, obsahuje 5–25
miliard bp [2].
Obr. 1.6: Kondenzace DNA [8].
Kondenzace (obr. 1.6) je zp˚usobena ovinut´ım 1,7 za´vitu DNA (asi 146 nuk-
leotid˚u) kolem osmi molekul bazicky´ch b´ılkovin s kladny´m na´bojem umozˇnˇuj´ıc´ım
pevnou vazbu s DNA, tzv. histon˚u (2xH2A, 2xH2B, 2xH3, 2xH4). Vznikaj´ı diskove´
u´tvary, tzv. nukleosomy [2], obsazˇene´ v haploidn´ım genomu cˇloveˇka v pocˇtu sedmna´cti
milion˚u [5]. Mezi nukleosomy je vzˇdy asi 50 nukleotid˚u spojn´ıkove´ (volne´) DNA.
Histon H1 je umı´steˇn vneˇ. Spojuje histony tvorˇ´ıc´ı nukleozomy s DNA v mı´steˇ, kde
prˇecha´z´ı ve spojn´ıkovou. Vznika´ opakuj´ıc´ı se u´sek dlouhy´ 200 nukleotid˚u. Mnozˇstv´ı
histon˚u za sebou vytva´rˇ´ı vla´kna, ktera´ se da´le spojuj´ı do tvaru solenoidu, na jehozˇ
jeden za´vit prˇipada´ 6 nukleozon˚u. Vznika´ chromatinove´ vla´kno (fibrila) s pr˚umeˇrem
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30 nm. Vla´kno obta´cˇ´ı nosne´ b´ılkoviny a tvorˇ´ı paprskoviteˇ vyb´ıhaj´ıc´ı klicˇky obsahuj´ıc´ı
po 50–100 kbp. Takto vznikly´ tycˇinkovity´ u´tvar nazy´va´me chromatidou. V mito´ze
dosahuje azˇ 1,0µm, protozˇe vysoka´ kondenzovanost u´tvaru usnadnˇuje pohyb chro-
mosomu˚ v pr˚ubeˇhu buneˇcˇne´ho deˇlen´ı. Hustota za´vit˚u v chromatideˇ nen´ı konstantn´ı,
liˇs´ı se dle umı´steˇn´ı nosny´ch b´ılkovin. Rˇidsˇ´ı u´seky nazy´va´me euchromatin, kondenzo-
vane´ heterochromatin. Euchromatin je schopny´ zaha´jit expresi gen˚u a beˇhem mito´zy
je zhusˇteˇny´. Spolecˇneˇ s fakultativn´ım heterochromatinem obsahuje geny a je schopen
je transkribovat. Konstitutivn´ı heterochromatin je trvale kondenzovany´ [3].
Obr. 1.7: Poloha centromery [9].
Chromosomy v ja´drˇe eukaryoticky´ch buneˇk meˇn´ı svou morfologii v pr˚ubeˇhu
buneˇcˇne´ho deˇlen´ı d´ıky kysely´m b´ılkovina´m. Jsou pozorovatelne´ beˇhem interfa´ze,
kdy docha´z´ı k jejich dekondenzaci. Podle rozlozˇen´ı intenzity rozvolneˇn´ı mu˚zˇeme
jednotlive´ chromosomy rozpoznat. Liˇs´ı se da´le de´lkou obsazˇene´ DNA (sekunda´rneˇ
jde o velikost) a umı´steˇn´ım centrome´ry, u´seku obsahuj´ıc´ım repetitivn´ı alfa-satelitn´ı
sekvence (obr. 1.7). Centrome´ra mu˚zˇe by´t umı´steˇna po cele´ de´lce chromosomu,
deˇl´ı jej na kra´tka´ a dlouha´ rame´nka. Pro identifikaci chromosomu˚ je oznacˇujeme
cˇ´ısly podle jejich relativn´ı velikosti [10], rame´nka znacˇ´ıme q (dlouha´) a p (kra´tka´).
U´seky cˇ´ıslujeme od centromery smeˇrem ke konc˚um ramen. Ramena jsou zakoncˇena
specia´ln´ı sekvenc´ı, tzv. telome´rou [3].
Chromosomy obsahuj´ı skupiny gen˚u, ktere´ jsou prˇena´sˇeny spolecˇneˇ. Umı´steˇn´ı
gen˚u se mu˚zˇe liˇsit v za´vislosti na typu zˇivocˇicha. Geny, co do pocˇtu, jsou v chro-
mosomech rozdeˇleny nerovnomeˇrneˇ. Nejv´ıce gen˚u se nacha´z´ı v chromosomech 1, 11,
17, 19 a 22. Stejneˇ tak jsou neˇktere´ geny transkribova´ny mnohem cˇasteˇji nezˇ jine´.
Naprˇ´ıklad informacˇn´ı obsah chromosomu X je jeden z nejmensˇ´ıch, ale bylo v neˇm
zat´ım identifikova´no nejv´ıce gen˚u prokazatelneˇ spojeny´ch s urcˇity´mi chorobami [3].
U cˇloveˇka nalezneme DNA mimo ja´dro jesˇteˇ v mitochondri´ıch ve formeˇ dvou-
sˇroubovicove´ho prstence. Je za´kladem mitochondria´ln´ı deˇdicˇnosti.
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1.3 Gen
Za´kladn´ı jednotkou deˇdicˇnosti, schopnosti prˇeda´vat genetickou informaci z materˇske´
generace na dcerˇinou, je gen. Jedna´ se o u´sek DNA ko´duj´ıc´ı enzym. Nacha´z´ı se
na specificke´ cˇa´sti chromosomu zvany´ lokus. Usporˇa´da´n´ı lokus˚u je specificke´ pro
jednotlive´ druhy. Vy´jimku tvorˇ´ı ska´kave´ geny bez sta´le´ho umı´steˇn´ı - transposomy
[5].
Dle velikosti se geny trˇ´ıd´ı na male´, strˇedneˇ velke´, tvorˇ´ıc´ı nejpocˇetneˇjˇs´ı skupinu,
velike´ a obrovske´. De´lka zna´my´ch gen˚u lezˇ´ı v intervalu ohranicˇene´m zna´my´m nej-
kratsˇ´ım a nejdelˇs´ım genem: (0,8–2300) kb [3].
Pro eukaryoticke´ organismy jsou typicke´ slozˇene´ strukturn´ı geny, skla´daj´ıc´ı se
z exon˚u, oblast´ı ko´duj´ıc´ıch protein a intron˚u. Exony jsou velmi podobne´ i u vzda´-
leny´ch druh˚u, rozd´ıly intronovy´ch u´sek˚u jsou mnohem pestrˇejˇs´ı. Jeden gen nemus´ı
by´t nutneˇ tvorˇen pouze jedn´ım exonem. Prˇed pouzˇit´ım jsou introny, ktere´ tvorˇ´ı
podstatneˇ dlouhy´ u´sek prˇedevsˇ´ım velky´ch gen˚u, odstraneˇny. Pokud u´sek DNA nese
informaci pro v´ıce protein˚u, jedna´ se o prˇekry´vaj´ıc´ı se strukturn´ı geny, jejichzˇ cˇa´st
lezˇ´ı v oblasti sousedn´ıho genu [2].
Z cele´ savcˇ´ı DNA podle´ha´ transkripci asi desetina. Zbytek, tzv. negenova´ DNA,
obsahuje u´seky s regulacˇn´ı funkc´ı, kterou pln´ı nava´za´n´ım specificky´ch protein˚u a
oblast´ı, o nichzˇ doposud prˇ´ıliˇs nev´ıme. Maj´ı podobu opakuj´ıc´ıch se (repetitivn´ıch)
sekvenc´ı, variabiln´ıch natolik, zˇe mohou slouzˇit k odliˇsen´ı jedinc˚u [2]. Regulacˇn´ı
oblasti maj´ı r˚uznou de´lku a umı´steˇn´ı v˚ucˇi genu, na neˇhozˇ maj´ı pozitivn´ı (tzv. en-
hancemery) nebo negativn´ı (tzv. supresory) a odstupnˇovany´ u´cˇinek. Neˇktere´ jsou
naprosto nezbytne´, jedna´ se prˇedevsˇ´ım o specificke´ sekvence umozˇnˇuj´ıc´ı zacˇ´ıt a
ukoncˇit transkripci, jine´, jsou-li odstraneˇny, nemus´ı funkci gen˚u ovlivnit [3].
Dı´ky existenci mnoha kombinac´ı genovy´ch produkt˚u vznikly´ch umı´steˇn´ım v´ıce
promotor˚u (pocˇa´tk˚u transkripce) v ra´mci jednoho exonu je slozˇite´ urcˇit pocˇa´tek
a konec jednotlivy´ch gen˚u. Slouzˇ´ı na´m k tomu tzv. geneticky´ ko´d, charakteristicky´
zp˚usob za´pisu, ktery´ slouzˇ´ı k vyhleda´va´n´ı proteinotvorny´ch struktur v DNA. Sekven-
c´ım, ktere´ pouzˇit´ı metody umozˇnˇuj´ı, rˇ´ıka´me otevrˇeny´ cˇtec´ı ra´mec (ORF), oznacˇuj´ıc´ı
prˇ´ıtomnost genu. Zby´va´ na´m jen naj´ıt zacˇa´tek a dostatecˇneˇ vzda´leny´ konec. Na gen
mu˚zˇou da´le ukazovat specificke´ sekvence, naprˇ. CpG ostrovy na pocˇa´tku genu [3].
Genom eukaryot se skla´da´ z unika´tn´ıch a repetitivn´ıch sekvenc´ı, tvorˇ´ıc´ıch 30%
lidske´ DNA. Rozezna´va´me strˇedneˇ a silneˇ repetitivn´ı sekvence, ktere´ mohou obsa-
hovat azˇ statis´ıce nukleotid˚u. DNA obsahuje specia´ln´ı sekvence, ktere´ lze cˇ´ıst stejneˇ
z obou konc˚u, palindromy. Pokud se vyskytnou na protilehly´ch vla´knech, vznika´
vla´senkova´ struktura. Jej´ı funkce, kromeˇ signa´ln´ıho u´cˇelu, se pouze odhaduje [5].
Neˇktere´ u´seky nemaj´ı sta´lou polohu, nazy´va´me je pohyblive´ (mobiln´ı) elementy.
Patrˇ´ı mezi neˇ naprˇ. retropozony, neaktivn´ı geny prˇipomı´naj´ıc´ı cDNA. Mohou se za
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urcˇity´ch podmı´nek prˇesunout do jine´ cˇa´sti genomu, chovaj´ı se jako mutageny, mohou
totizˇ meˇnit strukturu i funkci gen˚u. Celou skupinu oznacˇujeme pseudogeny [3].
1.4 Genom
Pojem genom oznacˇuje soubor gen˚u v bunˇce nebo zahrnuje vsˇechny molekuly DNA.
V nasˇem prˇ´ıpadeˇ je mysˇlen soubor vesˇkere´ genove´ i negenove´ DNA [2].
Lidske´ bunˇky, s vy´jimkou gamet a buneˇk neˇktery´ch orga´n˚u, obsahuj´ı dveˇ kom-
pletn´ı sady genomu. Genom cˇloveˇka obsahuje 3,0–3,5 miliard bp. Prˇes vsˇeobecny´
na´zor nepatrˇ´ı lidsky´ genom k nejveˇtsˇ´ım, mnohem rozsa´hlejˇs´ı je naprˇ. u obojzˇiveln´ık˚u
[3].
Obr. 1.8: Karyotyp zˇeny [4].
Struktury obsahuj´ıc´ı geny (genofory) eukaryoticke´ bunˇky jsou jaderne´ chromo-
somy, mimojaderne´ (mitochondria´ln´ı) chromosomy a plazmidy. Jaderne´ chromosomy
tvorˇ´ı jaderny´ genom, nejaderne´ struktury plazmon. Soubor chromosomu˚ v ja´drˇe
bunˇky se nazy´va´ karyotyp (obr. 1.8). U cˇloveˇka ho tvorˇ´ı 23 pa´r˚u chromosomu˚, 44
autosomu˚ a 2 gonosomy (pohlavn´ı chromosomy) [2].
Du˚lezˇity´mi parametry genomu jsou jeho struktura a obsah. S rostouc´ı de´lkou
genomu zacˇ´ınaj´ı geny tvorˇit cˇ´ım da´l mensˇ´ı cˇa´st, prˇiby´va´ u´sek˚u DNA s dosud ne-
zna´my´m u´cˇelem. Za´rovenˇ stoupa´ slozˇitost genomu. Koeficient komplexnosti Cot vy-
jadrˇuje pocˇet a de´lku r˚uzny´ch sekvenc´ı v DNA. Stanovuje se na za´kladeˇ rychlosti
obnovy vod´ıkovy´ch mu˚stk˚u po denaturaci nukleove´ kyseliny. Kra´tke´ repetitivn´ı
sekvence reasociuj´ı nejrychleji, nejpomaleji dlouhe´ jedinecˇne´ sekvence, geny [3].
S rostouc´ı velikost´ı genomu stoupa´ pocˇet gen˚u v neˇm obsazˇeny´ch. Lidsky´ genom
obsahuje 30-40 tis´ıc gen˚u. S pokrokem v sekvencˇn´ı analy´ze se bude cˇ´ıslo zprˇesnˇovat.
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Dnes je popsa´no kompletneˇ jen neˇkolik chromosomu˚. Z prozat´ım dosazˇeny´ch vy´sledk˚u
je usuzova´no, zˇe rozdeˇlen´ı gen˚u mezi chromosomy nen´ı rovnomeˇrne´ [3].
Neˇktere´ geny, tzv. u´drzˇba´rˇi (housekeeping genes), se exprimuj´ı neprˇetrzˇiteˇ, jine´
obcˇas nebo jen v urcˇite´m typu buneˇk. V lidske´m teˇle se nejv´ıce gen˚u transkribuje
v mozku. Existuj´ı geny nezastupitelne´, u jiny´ch si mu˚zˇe bunˇka vyb´ırat. U diploidn´ıch
buneˇk jsou neˇkdy nezbytne´ obeˇ alely (konkre´tn´ı formy genu), u neˇktery´ch je potrˇebna´
jen jedna [3].
Veˇdci se snazˇ´ı zjistit, zda jsou vsˇechny geny nezbytne´ a jestli jsou vsˇechny
pouzˇ´ıva´ny. Z vy´sledk˚u metody zablokova´n´ı funkce gen˚u (knock out) na pokusny´ch
organismech (drozofila, kvasinka, mysˇ) se ukazuje, zˇe neˇktere´ geny lze vyrˇadit bez
viditelny´ch na´sledk˚u. Pod´ıl teˇchto gen˚u se liˇs´ı dle druhu zˇivocˇicha [3].
Acˇkoliv kazˇda´ somaticka´ bunˇka obsahuje cely´ genom, je v ktere´mkoliv okamzˇiku
aktivneˇ vyuzˇ´ıva´na pouze jeho cˇa´st. O expresi gen˚u v jednotlive´ bunˇce rozhoduj´ı
urcˇite´ faktory, signa´ln´ı molekuly, mezi ktere´ patrˇ´ı steroidn´ı hormony a dalˇs´ı la´tky,
proteiny a methylovana´ DNA [2].
1.4.1 Projekt lidsky´ genom
Projekt lidsky´ genom zacˇal v rˇ´ıjnu roku 1990 v USA. Byl napla´nova´n na 15 let,
ale d´ıky postupny´m pokrok˚um v technologii sekvenace byl dokoncˇen jizˇ roku 2003.
Oslavil tak padesa´tilete´ vy´rocˇ´ı objasneˇn´ı struktury DNA. U´cˇastnily se ho laboratorˇe
osmna´cti r˚uzny´ch zemı´, dalˇs´ı zemeˇ pomohly formou studia metod molekula´rn´ı bio-
logie pro pr˚uzkum genomu [11].
C´ılem projektu bylo rozpoznat vsˇechny ba´ze v lidske´m genomu, naj´ıt geny, ucho-
vat z´ıskane´ informace v databa´z´ıch pro pozdeˇjˇs´ı vyuzˇit´ı, zlepsˇit metody pro analy´zu
dat, prˇeve´st technologie spojene´ s projektem do soukrome´ho sektoru zaveden´ım
patent˚u a grant˚u a vyrˇesˇit vznikle´ eticke´ ota´zky. Pro dosazˇen´ı c´ıl˚u byly kromeˇ cˇloveˇka
osekvenova´ny dalˇs´ı organismy (Escherichia coli, Octomilka, Laboratorn´ı mysˇ) [11].
Projekt byl sponzorova´n Na´rodn´ım institutem pro vy´zkum lidske´ho genomu
Na´rodn´ıho institutu zdrav´ı a Programem lidske´ho genomu Ministerstva energetiky
USA. Za´jem ministerstva vznikl po vyna´lezu atomove´ bomby. Pr˚uzkum genomu,
rozpozna´n´ı a mozˇna´ na´prava mutac´ı jsou kl´ıcˇove´ pro pochopen´ı u´cˇinku radioaktivn´ı-
ho za´rˇen´ı na lidsky´ organismus. Da´le se angazˇovala v eticky´ch, socia´ln´ıch a pra´vn´ıch
ota´zka´ch ty´kaj´ıc´ıch se vy´zkumu genomu [11].
Navazuj´ıc´ı pra´ce se zaby´vaj´ı sekvenac´ı genomu˚ dalˇs´ıch organismu˚ pro podrobneˇjˇs´ı
pochopen´ı evoluce. V sekvenc´ıch se hledaj´ı geny, zkouma´ se jejich poloha, funkce a
regulace. Popisuj´ı se chromosomy, hleda´ se spojen´ı s fenotypem. Genomy stejny´ch
organismu˚ se zacˇ´ınaj´ı srovna´vat mezi sebou.
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Projekt lidsky´ genom odstartoval lavinu vy´zkumu˚, vznikly nove´ obory, medic´ına
doka´zˇe diagnostikovat a le´cˇit neˇktere´ nemoci drˇ´ıve, nezˇ se projev´ı prvn´ı prˇ´ıznaky.
Nesporneˇ se jedna´ o projekt, ktery´ vy´razneˇ ovlivnil veˇdecky´ pokrok 21. stolet´ı.
1.4.2 Genom sˇimpanze
Sˇimpanzi, konkre´tneˇ sˇimpanz ucˇenlivy´ (Pan troglodytes) a sˇimpanz bonobo (Pan
paniscus) a gorila n´ızˇinna´ (Gorilla gorilla) jsou v evoluci nasˇi nejblizˇsˇ´ı prˇ´ıbuzn´ı, jak
je patrne´ z obr. 1.9. Podle odhad˚u jsme byli prˇed sedmi miliony let soucˇa´st´ı jednoho
druhu. Nasˇe druhy se vyznacˇuj´ı rozen´ım zˇivy´ch mla´d’at, mezi savci cha´pavou rukou,
nehty a pouze jedn´ım pa´rem bradavek a mezi prima´ty velmi pohyblivy´m ramenem
a absenc´ı ocasu [1].
Sˇimpanz´ı genom je lidske´mu podobny´ natolik (uva´d´ı se 99,44% [1]), zˇe je obt´ızˇne´
rozhodnout, zda sekvence v lidske´m genomu, ktera´ u sˇimpanze nen´ı, byla prˇida´na
beˇhem lidske´ evoluce nebo vymizela v rodokmenu sˇimpanz˚u. Nav´ıc nen´ı kazˇdy´
nalezeny´ rozd´ıl mezi sekvencemi nutneˇ podstatny´. Mu˚zˇe se jednat o prˇirozenou vari-
antu v ra´mci druhu. Bunˇka sˇimpanze obsahuje o 10% v´ıce DNA nezˇ bunˇka lidska´.
Lidske´ genomy se mezi sebou liˇs´ı asi v jedne´ z tis´ıce ba´z´ı a sˇimpanz´ı dokonce v jedne´
z dveˇsteˇpadesa´ti ba´z´ı. Abychom mohli posoudit rozd´ıly mezi genomy, mus´ı se nej-
prve osekvenovat neˇkolik rod˚u sˇimpanz˚u, z´ıskat v´ıce genomu˚ od spolecˇny´ch prˇedk˚u
a prˇ´ıbuzny´ch lid´ı a sˇimpanz˚u a take´ nale´zt sekvence v´ıce jedinc˚u te´hozˇ druhu [12].
Obr. 1.9: Fylogeneticky´ strom prima´t˚u.
Dı´ky rozsahu znalost´ı, ktere´ ma´me o sˇimpanzi ucˇenlive´m, se logicky stal prvn´ım
osekvenovany´m prima´tem pro pochopen´ı vy´voje cˇloveˇka. Mu˚zˇe se sta´t vy´znamny´m
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ukazatelem vzniku geneticky podmı´neˇny´ch chorob. Existuje mnozˇstv´ı studi´ı srovna´-
vaj´ıc´ıch za´vazˇnost a frekvenci onemocneˇn´ı spolecˇny´ch pro cˇloveˇka a lidoopy. Porov-
na´n´ı genomu˚ mu˚zˇe v budoucnu odpoveˇdeˇt, procˇ se neˇktere´ nemoci vyskytuj´ı pouze
u cˇloveˇka, neˇktere´ pouze u sˇimpanze a dalˇs´ı se liˇs´ı svy´mi projevy [10].
Karyotyp sˇimpanze tvorˇ´ı 24 pa´r˚u chromosomu˚, 46 autosomu˚ a 2 gonosomy.
Znacˇen´ı je stejne´ jako cˇloveˇka. Jediny´ rozd´ıl je u chromosomu 2. Sˇimpanz ma´ na
rozd´ıl od cˇloveˇka cˇtyrˇi. Znacˇ´ıme je 2A a 2B, protozˇe genove´ slozˇen´ı je stejne´ jako
u chromosomu 2 cˇloveˇka. Porovna´n´ım karyotyp˚u se vzda´leneˇjˇs´ımi prˇ´ıbuzny´mi veˇdci
zjistili, zˇe ve vy´voji lidske´ linie dosˇlo ke splynut´ı dvou chromosomu˚ v jeden [1].
1.5 Sekvence tvorˇene´ adeninem a guaninem
Dlouhe´ u´seky slozˇene´ pouze z purinovy´ch ba´z´ı s pyrimidinovy´mi ba´zemi na komple-
menta´rn´ım vla´knu se nacha´zej´ı v lidske´m genomu zejme´na prˇed geny. Zako´dovana´
informace je veˇtsˇinou v rˇeteˇzci s prˇevahou adeninu a guaninu [13].
Oblasti bohate´ na purinove´ ba´ze mohou vytva´rˇet r˚uzne´ struktury. Pokud se
adenin pravidelneˇ strˇ´ıda´ s guaninem, z´ıska´ DNA zaj´ımave´ vlastnosti. Purinove´ ba´ze
a jejich pa´ry stabilizuj´ı dvousˇroubovici. Oligonukleotidy obsahuj´ıc´ı pouze pravidelneˇ
se strˇ´ıdaj´ıc´ı adenin s guaninem mohou tvorˇit duplex s paraleln´ı i antiparaleln´ı ori-
entac´ı. V paraleln´ı dvousˇroubovici vznikaj´ı nekanonicke´ pa´ry. Existuje neˇkolik kon-
formac´ı purinovy´ch pa´r˚u liˇs´ıc´ıch se v umı´steˇn´ı vod´ıkovy´ch vazeb a orientaci ba´z´ı
v˚ucˇi deoxyribose (obr. 1.10). Pa´rova´n´ı je za´visle´ na pH a stavbeˇ okoln´ı DNA. Jako
celek vytva´rˇ´ı dvousˇroubovice konformaci B s enormn´ım zavinut´ım. Orientace rˇeteˇzc˚u
mu˚zˇe by´t antiparaleln´ı i paraleln´ı s vysokou stabilitou v sˇiroke´m rozmez´ı pH. Da´le
mu˚zˇe vzniknout levotocˇiva´ dvousˇroubovice Z-DNA. V prˇ´ıtomnosti n´ızky´ch koncen-
trac´ı zinecˇnaty´ch iont˚u tvorˇ´ı antiparaleln´ı duplex, ktery´ je pravdeˇpodobneˇ soucˇa´st´ı
triplexu DNA spolecˇneˇ s (TC)n rˇeteˇzcem [13].
V rozmez´ı kysele´ho pH vznika´ paraleln´ı sˇroubovice s protonizovany´mi adeniny.
S klesaj´ıc´ım pH tvorˇ´ı oligonukleotid jednorˇeteˇzcovou pravidelnou strukturu prˇipo-
mı´naj´ıc´ı α-ˇsroubovici, ktera´ je pravdeˇpodobneˇ levotocˇiva´. Paraleln´ı orientaci maj´ı i
dvousˇroubovice tvorˇene´ oligonukleotidy CGATCG, TCGATCGA a CGATCGATCG.
Jsou vsˇak stabiln´ı jen prˇi n´ızke´m pH (3,8–4,4) [13].
Oktamer GCGAAAGC a heptamer GCGAAGC vytva´rˇ´ı stabiln´ı monomolekula´rn´ı
vla´senky. Nacha´z´ı se v replikacˇn´ıch pocˇa´tc´ıch a promotorech transkripce. Termosta-
bilita vla´senek souvis´ı s interakc´ı guaninu s adeninem. Vza´cneˇ se v DNA objevuj´ı
vla´senky se smycˇkami tvorˇeny´mi jediny´m nukleotidem, tzv. vystrcˇenou ba´z´ı. Tvar i
stabilita vla´senek za´vis´ı na obsazˇeny´ch nukleotidech a jejich porˇad´ı [13].
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Obr. 1.10: Mozˇnosti G-A pa´r˚u a G-A+ pa´r˚u [13].
DNA obsahuj´ıc´ı tandemova´ opakova´n´ı triplet˚u CNG zmnozˇena´ nad limit by´va´
prˇ´ıcˇinou neurodegenerativn´ıch onemocneˇn´ı. Konformacˇn´ı labilitu molekuly DNA
zp˚usobuj´ı u´seky (GAA)n. Souvis´ı s vy´skytem Friedreichovy ataxie - kriticka´ oblast se
nacha´z´ı v prvn´ım intronu genu ko´duj´ıc´ıho protein frataxin na deva´te´m chromosomu.
Neobvykle´ konformace DNA mohou by´t i fyziologicke´ v jevech, kde je nestabilita
deoxyribonukleove´ kyseliny zˇa´douc´ı [13].
Pokud je jednorˇeteˇzcovy´ polynukleotid slozˇeny´ pouze z purinovy´ch ba´z´ı tvorˇen
alesponˇ z trˇetiny guaninem, vznika´ cˇtyrˇrˇeteˇzcova´ struktura. Dalˇs´ım zaj´ımavy´m mo-
tivem je tzv. element GAGA. Jedna´ se o u´seky DNA tvorˇene´ prˇedevsˇ´ım purinovy´mi
ba´zemi, ktere´ slouzˇ´ı v promotorech k rozpozna´n´ı transkripcˇn´ımi faktory. Sta´vaj´ı se
tak nezbytny´mi pro expresi gen˚u. Prˇi mutaci popsane´ho u´seku dojde k vypnut´ı genu
[13].
1.6 MATLAB
MATLAB je programove´ prostrˇed´ı a skriptovac´ı programovac´ı jazyk, ktery´ vycha´z´ı
z jazyka Fortran. Prvn´ı verze byla vyda´na jizˇ v roce 1985. Na´zev vznikl ze spojen´ı
MATrix LABoratory. Jak na´zev napov´ıda´, hlavn´ı datovou strukturou jsou matice,
ktere´ nemus´ı nutneˇ obsahovat pouze cˇ´ısla. Programovac´ı jazyk je urcˇen prˇedevsˇ´ım
pro veˇdeckotechnicke´ vy´pocˇty, simulace apod. [14].
Pro ulehcˇen´ı vy´pocˇt˚u jsou vytvorˇeny r˚uzne´ na´stroje, tzv. toolboxy. Jedna´ se
o skupinu cˇasto pouzˇ´ıvany´ch algoritmu˚ zameˇrˇeny´ch na r˚uzne´ oblasti. Pro bioin-
formatiku existuje Bioinformatic Toolbox, obsahuje naprˇ. algoritmy pro zarovna´n´ı
sekvenc´ı a pra´ci s geneticky´mi daty.
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GUIDE (Graphical User Interface Development Environment) je prostrˇed´ı MAT-
LABu, ve ktere´m je mozˇne´ vytva´rˇet aplikace s graficky´m rozhran´ım. Hlavn´ı vy´hodou
graficke´ho prostrˇed´ı je jednodusˇsˇ´ı ovla´da´n´ı uzˇivatelem, proto byl pouzˇit i v prˇedlozˇene´
pra´ci.
1.7 Sekvencˇn´ı data
Sekvencˇn´ı data jsou za´pisy posloupnosti monomer˚u, v prˇ´ıpadeˇ deoxyribonukleove´
kyseliny se jedna´ o porˇad´ı nukleotid˚u od 5’ ke 3’ konci molekuly. Nukleotidy znacˇ´ıme
p´ısmeny stanoveny´mi Mezina´rodn´ı uni´ı pro cˇistou a aplikovanou chemii (IUPAC)
[15] a jejich prˇehled je uveden v prˇ´ıloze.
Sekvence zapsane´ jako rˇeteˇzce IUPAC znak˚u jsou surova´ data. Pu˚vodn´ı soubory
obsahovaly pouze surova´ data. Vesˇkere´ informace o sekvenci ulozˇene´ v souboru
byly zapsa´ny do jeho na´zvu. Vzhledem k omezen´ı pocˇtu znak˚u na´zvu je nahradily
specia´ln´ı forma´ty schopne´ uchova´vat sekvenci i s jej´ı specifikac´ı [15].
Pro svou jednoduchost se nejcˇasteˇji pouzˇ´ıva´ forma´t FASTA. Pouzˇ´ıva´ se pro
sekvence nukleotid˚u i aminokyselin. FASTA je textovy´ soubor. Jeho prvn´ı rˇa´dek
nazy´vany´ hlavicˇka (head) zacˇ´ına´ znakem > (veˇtsˇ´ı nezˇ). Obsahuje u´daje o sekvenci
vcˇetneˇ jedinecˇne´ho identifika´toru sekvence. Na druhe´m rˇa´dku zacˇ´ına´ surova´ sekvence,
ktera´ tvorˇ´ı zbytek souboru [15]. Sekvence by nemeˇla obsahovat kromeˇ p´ısmen zˇa´dne´
dalˇs´ı alfanumericke´ znaky. Prˇi tvorbeˇ programu, ktery´ bude s FASTA pracovat, je
vsˇak nutne´ pocˇ´ıtat i s mozˇnost´ı dalˇs´ıch znak˚u, nejcˇasteˇji mezer. V prˇ´ıpadeˇ v´ıce
sekvenc´ı v jednom souboru se toleruje pra´zdny´ rˇa´dek pro jejich oddeˇlen´ı.
V dnesˇn´ı dobeˇ existuje mnozˇstv´ı verˇejny´ch databa´z´ı, na ktery´ch jsou publikovana´
prima´rn´ı sekvencˇn´ı data. Data pouzˇita´ v bakala´rˇske´ pra´ci pocha´z´ı z databa´ze Gen-
Bank. GenBank obsahuje vsˇechny verˇejneˇ dostupne´ DNA sekvence. Vesˇkera´ data
jsou denneˇ aktualizova´na a neusta´le za´lohova´na. Databa´ze je prˇ´ıstupna´ prostrˇed-
nictv´ım internetu. Dı´ky velke´mu mnozˇstv´ı zverˇejneˇny´ch dat nemohou by´t vsˇechna
oveˇrˇova´na a nen´ı tak zarucˇena jejich spra´vnost [15].
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2 PRAKTICKA´ CˇA´ST
2.1 Program
Program Bakalarka.m byl vytvorˇen v prostrˇed´ı MATLAB 7.9.0.529 R2009b. Je rea-
lizova´n v graficke´m prostrˇed´ı GUIDE. Slouzˇ´ı k nacˇten´ı a zpracova´n´ı sekvence DNA.
Mu˚zˇe pracovat s FASTA souborem zvoleny´m uzˇivatelem nebo s na´hodnou sekvenc´ı
o zvolene´ de´lce. Program v upravene´ sekvenci nalezne u´seky obsahuj´ıc´ı pouze adenin
a guanin delˇs´ı nezˇ 9 nt. Pro u´cˇely dalˇs´ıho zpracova´n´ı dat, ktere´ uzˇivatel z´ıska´, pro-
gram vyp´ıˇse de´lku sekvence, pocˇty u´sek˚u o de´lka´ch nastaveny´ch v programu a
vykresl´ı histogram pro prˇedstavu o cˇetnosti u´sek˚u. Vesˇkere´ nalezene´ u´seky lze ulozˇit
do textove´ho souboru, ktery´ si uzˇivatel sa´m zvol´ı. Posledn´ı cˇa´st´ı programu je zo-
brazen´ı sekvence, kterou si mu˚zˇe uzˇivatel procha´zet oknem o de´lce 50 nt. Nalezene´
u´seky jsou barevneˇ odliˇseny. Specia´ln´ımi tlacˇ´ıtky se uzˇivatel mu˚zˇe prˇesouvat o veˇtsˇ´ı
pocˇet nukleotid˚u nebo prˇemist’ovat jen po nalezeny´ch u´sec´ıch. Podrobny´ popis pro-
gramu a uzˇivatelske´ho prostrˇed´ı jsou uvedeny v na´sleduj´ıc´ıch kapitola´ch. Manua´l
k programu je zarˇazen v prˇ´ıloze.
Obr. 2.1: Uzˇivatelske´ prostrˇed´ı programu Bakalarka.m.
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2.1.1 Nacˇten´ı a u´prava sekvence
Program pracuje se sekvencemi ve FASTA forma´tu nebo na´hodneˇ generovany´mi
sekvencemi. Pro dalˇs´ı pra´ci s daty je sekvenci v obou prˇ´ıpadech nutne´ upravit.
Funkce pbNacti Callback se spust´ı po zma´cˇknut´ı tlacˇ´ıtka pbNacti (obr. B.1-
2) uzˇivatelem. V prˇ´ıpadeˇ volby FASTA forma´tu v pmVyber (obr. B.1-1) se zo-
braz´ı vyskakovac´ı okno, ve ktere´m si uzˇivatel vybere soubor obsahuj´ıc´ı pozˇadovanou
sekvenci ve forma´tu .txt. Funkce si ulozˇ´ı na´zev souboru a cestu k neˇmu a pote´ jej
otevrˇe. Na´zev souboru se zap´ıˇse do listboxu lbSoubor (obr. B.1-3), ktery´ slouzˇ´ı jako
kontrola pro uzˇivatele, zˇe nacˇten´ı probeˇhlo v porˇa´dku. Prˇi proble´mu s nacˇten´ım
souboru je uzˇivatel informova´n dialogovy´m oknem.
Soubor se zacˇne cˇ´ıst po jednotlivy´ch rˇa´dc´ıch. Z d˚uvodu alokace pameˇti pro
sekvenci, ktera´ vy´razneˇ omez´ı dobu nacˇ´ıta´n´ı, se zjist´ı velikost souboru. Vektor, ktery´
bude obsahovat sekvenci, napln´ıme nulami. Jejich pocˇet urcˇ´ıme z rozd´ılu velikosti
souboru a de´lky prvn´ıho rˇa´dku. Prvn´ı rˇa´dek se ukla´da´ jako hlavicˇka souboru a
sekvenci neobsahuje. Proto by bylo zbytecˇne´ pro neˇj vyhrazovat mı´sto v pameˇti.
Vsˇechny ostatn´ı rˇa´dky se postupneˇ ulozˇ´ı jako sekvence, pro spra´vne´ umı´steˇn´ı do
vektoru je nutne´ oveˇrˇovat si de´lku kazˇde´ho rˇa´dku. Po skoncˇen´ı cˇten´ı se soubor uzavrˇe.
Dalˇs´ım krokem je smaza´n´ı zbyly´ch nul z vektoru spolecˇneˇ s b´ıly´mi znaky a
nepotrˇebny´mi p´ısmeny, ktere´ byly ulozˇeny v souboru. Do konce programu pracujeme
pouze se sekvenc´ı obsahuj´ıc´ı cˇtyrˇi p´ısmena znacˇ´ıc´ı nukleotidy. De´lka noveˇ vznikle´ho
vektoru odpov´ıda´ de´lce sekvence, s kterou da´le pracujeme. Uzˇivateli se pro informaci
zobraz´ı v textove´m poli tDelka (obr. B.1-12).
Pro usnadneˇn´ı pra´ce se sekvenc´ı v programu, se prˇevede posloupnost nukleotid˚u
na cˇ´ısla. Adenin je nahrazen cˇ´ıslem jedna, cytosin cˇ´ıslem dva, guanin cˇ´ıslem trˇi a
thymin cˇ´ıslem cˇtyrˇi. Za´pis je vyuzˇ´ıva´n vsˇude tam, kde urychl´ı pra´ci s daty nebo
usnadn´ı za´pis ko´du.
Pro kontrolu uzˇivatele se beˇhem nacˇ´ıta´n´ı sekvence, jej´ı u´praveˇ a prˇevodu na cˇ´ısla
zobrazuje postup programu v procentech. Ukazatel byl do programu prˇida´n z d˚uvodu
cˇasoveˇ na´rocˇne´ho zpracova´n´ı dlouhy´ch sekvenc´ı.
Pokud zvol´ıme na´hodneˇ generovanou sekvenci, funkce vyp´ıˇse do listboxu lbSou-
bor (obr. B.1-3) slovo Na´hoda. Je nutne´, aby uzˇivatel zadal pozˇadovanou de´lku
vznikle´ sekvence do editovatelne´ho textove´ho pole eDelka (obr. B.1-4) a tu na´sledneˇ
potvrdil tlacˇ´ıtkem pbVytvor vedle. Pokud zapomene de´lku zadat, je upozorneˇn di-
alogovy´m oknem. Zavola´ se funkce pbVytvor Callback. De´lka se nacˇte a zobraz´ı
se uzˇivateli v poli tDelka (obr. B.1-12). Funkce vytvorˇ´ı vektor na´hodny´ch cˇ´ısel od
nuly do jedne´ o zadane´ de´lce. Podmı´nkou, ktera´ rozdeˇluje interval (0,1) na cˇtyrˇi cˇa´sti
podle procentua´ln´ıho zastoupen´ı ba´z´ı ve skutecˇne´m lidske´m genomu (30% prˇipada´
na adenin a thymin, po 20% na cytosin a guanin), zmeˇn´ı vektor na posloupnost
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cˇ´ısel jedna azˇ cˇtyrˇi nahrazuj´ıc´ı na´m ba´ze stejneˇ jako v drˇ´ıve popsane´m prˇevodu
nukleotid˚u na cˇ´ısla. Pro dalˇs´ı pra´ci s daty se sekvence prˇevede i na nukleotidy.
Pr˚ubeˇh vytva´rˇen´ı sekvence v procentech je uzˇivateli opeˇt zobrazova´n. Kdyzˇ je
sekvence hotova´, objev´ı se vyskakovac´ı okno, do ktere´ho uzˇivatel zada´ na´zev pra´veˇ
vznikle´ sekvence a ulozˇ´ı si ji. Po u´speˇsˇne´m ulozˇen´ı se na´zev zobraz´ı v listboxu
lbUlozene (obr. B.1-10). Sekvence se ulozˇ´ı jako FASTA forma´t, v jeho hlavicˇce je
uveden na´zev, ktery´ uzˇivatel zadal. Dı´ky tomu, lze sekvenci opakovaneˇ zpracova´vat
programem.
2.1.2 Vyhleda´n´ı u´sek˚u tvorˇeny´ch adeninem a guaninem
Zma´cˇknut´ım tlacˇ´ıtka pbNalez (obr. B.1-5) se zavola´ funkce pbNalez Callback.
Funkce postupneˇ procha´z´ı sekvenci. Pokud nalezne adenin nebo guanin, ulozˇ´ı jeho
pozici a postupuje, dokud nenalezne prvn´ı cytosin nebo thymin. Pote´ ulozˇ´ı pozici
posledn´ıho nalezene´ho hledane´ho nukleotidu. Zjist´ı vzda´lenost mezi pozicemi. Pokud
je delˇs´ı nezˇ uda´va´ podmı´nka, ulozˇ´ı zacˇa´tek, konec i de´lku u´sek˚u do vektor˚u. Podmı´nka
je zavedena proto, aby se zkra´tila dalˇs´ı pra´ce s daty. Pokud pracujeme s geny, je
vhodne´ hledat u´seky delˇs´ı nezˇ deveˇt nukleotid˚u. Prˇi pra´ci s cely´mi chromosomy
mu˚zˇeme hranici zvy´sˇit na devadesa´tdeveˇt nukleotid˚u.
Pokud jsou nalezeny jake´koliv u´seky vyhovuj´ıc´ı podmı´nce, funkce zobraz´ı prvn´ı
pozice ve vektorech zacˇa´tk˚u a konc˚u jako polohu nejblizˇsˇ´ıho nalezene´ho u´seku do tex-
tove´ho pole tNasledujici (obr. B.1-19). Podrobneˇji se j´ım budeme zaby´vat v dalˇs´ı
kapitole.
Pokud nen´ı nalezen zˇa´dny´ u´sek, objev´ı se dialogove´ okno, ktere´ uzˇivatele na tento
fakt upozorn´ı.
2.1.3 Zobrazen´ı a pra´ce s vy´sledky
Po nalezen´ı u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin si uzˇivatel mu˚zˇe vy´sledky
zobrazit v histogramu, ulozˇit je a procha´zet si sekvenci. V prˇ´ıpadeˇ, zˇe zˇa´dne´ u´seky
nebyly nalezeny, je uzˇivatel upozorneˇn dialogovy´m oknem a neˇktere´ funkce se ne-
prova´d´ı jako zbytecˇne´.
Histogram (obr. 2.2) zobraz´ı uzˇivatel zma´cˇknut´ım tlacˇ´ıtka pbHist (obr. B.1-6).
Zavola´ se funkce pbHist Callback, ktera´ rozdeˇl´ı nalezene´ u´seky podle de´lky do trˇ´ı
skupin. Prˇi pra´ci s geny je vhodne´ deˇlit u´seky na intervaly 10–19 nt, 20–29 nt a 30 nt a
delˇs´ı. Pokud pracujeme s cely´m chromosomem je le´pe nastavit intervaly 100–149 nt,
150–199 nt a 200 nt a delˇs´ı. Program secˇte pocˇty u´sek˚u v jednotlivy´ch intervalech a
pote´ je vydeˇl´ı celkovy´m pocˇtem u´sek˚u. Procentua´ln´ı zastoupen´ı u´sek˚u pak vykresl´ı
jako sloupcovy´ graf do pole grafu (obr. B.1-7).
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Soucˇasneˇ se do textovy´ch pol´ı t10, t20 a t30 (obr. B.1-8) vyp´ıˇse pocˇet u´sek˚u
v prvn´ım, druhe´m a trˇet´ım intervalu.
Obr. 2.2: Uka´zka histogramu programu Bakalarka.m.
Pokud chceme s nalezeny´mi u´seky da´le pracovat, je mozˇne´ si je ulozˇit do souboru
.txt. Stisk tlacˇ´ıtka pbUloz (obr. B.1-9) zavola´ funkci pbUloz Callback. Funkce zo-
braz´ı vyskakovac´ı okno, ve ktere´m uzˇivatel zada´ na´zev a umı´steˇn´ı textove´ho souboru.
Funkce ulozˇ´ı jeho na´zev a zobraz´ı ho v listboxu lbUlozene (obr. B.1-10). Da´le
vytvorˇ´ı bunˇkove´ pole, do ktere´ho po rˇa´dc´ıch ulozˇ´ı zacˇa´tky, konce i de´lky nalezeny´ch
u´sek˚u. Pote´ soubor otevrˇe, data do neˇj zap´ıˇse a zase jej uzavrˇe.
Posledn´ı mozˇnost´ı je procha´zen´ı sekvence po nukleotidech. Zma´cˇknut´ım tlacˇ´ıtek
s sˇipkami posuvn´ıku sPosun (obr. B.1-14) ho aktivujeme. Dı´ky funkci sPosun Call-
back mu˚zˇeme sekvenci procha´zet oknem de´lky 50 nt. Funkce nejprve zjist´ı aktua´ln´ı
pozici posuvn´ıku a zaokrouhl´ı ji na cele´ cˇ´ıslo, protozˇe pracujeme s nukleotidy. Rozsah
posuvn´ıku se nastav´ı na interval od jedne´ do konce sekvence bez de´lky posledn´ıho
okna. Krok posuvn´ıku se nastav´ı na jeden nukleotid. Pote´ se vyp´ıˇse aktua´ln´ı pozice
okna v sekvenci do textove´ho pole tPozice (obr. B.1-11) jako interval od aktua´ln´ı
pozice do de´lky okna. Nukleotidy v sekvenci odpov´ıdaj´ıc´ı pozici okna se zobraz´ı jako
graf v poli axes2 (obr. B.1-13).
Pokud byly nalezeny u´seky tvorˇene´ adeninem a guaninem, je dalˇs´ım krokem je
barevneˇ odliˇsit v grafu, jak mu˚zˇete videˇt na obr. 2.3. Funkce nalezne vsˇechny pocˇa´tky
u´sek˚u, ktere´ se nacha´zej´ı v okneˇ. Pokud zacˇa´tek existuje, zacˇne od neˇj azˇ po konec
u´seku nebo konec okna, vykreslovat barevneˇ odliˇsene´ nukleotidy. Podobneˇ hleda´
vsˇechny konce u´sek˚u a od nich vykresluje nukleotidy pozpa´tku azˇ na zacˇa´tek u´seku
nebo okna. Prˇi pra´ci s cely´mi chromosomy se hledaj´ı u´seky delˇs´ı nezˇ je rozsah okna.
Proto funkce zjiˇst’uje, zda existuje u´sek, jehozˇ zacˇa´tek lezˇ´ı prˇed aktua´ln´ım oknem a
27
konec za n´ım. Pokud je podmı´nka splneˇna, zab´ıra´ u´sek cele´ okno, jsou vykresleny
barevneˇ vsˇechny nukleotidy.
Obr. 2.3: Uka´zka zobrazen´ı sekvence programem Bakalarka.m.
Funkce da´le hleda´ u´sek, ktery´ se nacha´z´ı nejbl´ızˇe prˇed u´seky v aktua´ln´ım okneˇ,
respektive jeho konec. Pozici u´seku, pokud existuje, vyp´ıˇse do textove´ho pole tPred-
chozi (obr. B.1-17). Zma´cˇknut´ım tlacˇ´ıtka pbPredesly (obr. B.1-16) si uzˇivatel mu˚zˇe
u´sek zobrazit. Funkce pbPredesly Callback prˇeda´ pozici prˇedcha´zej´ıc´ıho u´seku
funkci sPosun Callback. Zacˇa´tek okna se nastav´ı na pocˇa´tek u´seku.
Obdobneˇ funkce hleda´ u´sek, ktery´ je prvn´ı za u´seky zobrazeny´mi v okneˇ, prˇesneˇji
jeho zacˇa´tek. Interval, ve ktere´m je u´sek, zap´ıˇse do textove´ho pole tNasledujici
(obr. B.1-19). Zma´cˇknut´ım tlacˇ´ıtka pbPrejdi (obr. B.1-18) uzˇivatelem se zavola´
funkce pbPrejdi Callback, ktera´ prˇeda´ pozici u´seku funkci posuvn´ıku po oveˇrˇen´ı,
zˇe zacˇa´tek u´seku v sekvenci nen´ı da´le nezˇ pozice posledn´ıho okna.
Dalˇs´ı mozˇnost´ı uzˇivatele je prˇemist’ova´n´ı v sekvenci tlacˇ´ıtky pb10 (obr. B.1-20),
pb100, pb1000 a pb10000 nebo pbm10 (obr. B.1-15), pbm100, pbm1000 a pbm10000.
Jimi zavolane´ funkce programu pb10 Callback, pb100 Callback, pb1000 Callback
a pb10000 Callback nebo pbm10 Callback, pbm100 Callback, pbm1000 Callback
a pbm10000 Callback zveˇtsˇ´ı nebo zmensˇ´ı pozici posuvn´ıku o 10, 100, 1000 a 10000
nukleotid˚u. Tlacˇ´ıtka slouzˇ´ı pro snadneˇjˇs´ı posun okna uzˇivatelem. Prˇi pra´ci s cely´mi
chromosomy je vhodne´ posuny zveˇtsˇit.
2.2 Analy´za dat
Zpracova´n´ı cele´ho genomu se v pr˚ubeˇhu rˇesˇen´ı pra´ce uka´zalo nesplnitelne´. Postup-
ne´ u´pravy ko´du umozˇnily zpracovat cely´ chromosom, jak se uka´zalo prˇi testova´n´ı
sekvence dlouhe´ 150 Mb (nejveˇtsˇ´ı lidsky´ chromosom ma´ asi 250 Mb). Sekvence byla
vytvorˇena umeˇle jako opakuj´ıc´ı se u´sek chromosomu, ktery´ pocha´z´ı z databa´ze Gen-
Bank. Proble´m je vsˇak z´ıskat sekvenci cele´ho chromosomu. V databa´zi se nacha´z´ı
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pouze popsane´ u´seky. Mezi nimi se nacha´z´ı mezery, ktere´ obsahuj´ı i statis´ıce nuk-
leotid˚u. Velke´ mezery chyb´ı zmapovat prˇeva´zˇneˇ u genomu˚ prima´t˚u. Dalˇs´ım u´skal´ım
je rozpozna´n´ı intron˚u a exon˚u. Algoritmy, ktere´ doka´zˇ´ı odhadnout pozici gen˚u, jsou
velmi komplikovane´ a jejich implementace je nad ra´mec bakala´rˇske´ pra´ce.
Z uvedeny´ch d˚uvod˚u jsme se rozhodli zpracova´vat konkre´tn´ı geny z databa´ze
GenBank, ktere´ jsou spolecˇne´ pro cˇloveˇka i sˇimpanze. Vesˇkere´ geny cˇloveˇka pocha´z´ı
z verze Build 37.2 a vesˇkere´ geny sˇimpanze z verze Build 2.1 Za´meˇrneˇ byly voleny
geny obsahuj´ıc´ı introny i exony, aby bylo mozˇne´ porovna´vat cˇetnost a podobnost
polohy u´sek˚u tvorˇeny´ch adeninem a guaninem v ra´mci druh˚u. Geny maj´ı r˚uznou
de´lku i pocˇet intron˚u. Vsˇechny geny se nacha´z´ı na chromosomu 21 sˇimpanze i
cˇloveˇka. Gen cˇloveˇka bude srovna´n i s na´hodnou sekvenc´ı stejne´ de´lky pro porovna´n´ı
na´hodnosti u´sek˚u.
2.2.1 COL18A1
Gen ko´duje alfa rˇeteˇzec kolagenu XVIII. Jedna´ se o protein mezibuneˇcˇne´ hmoty,
ktery´ proteoly´zou tvorˇ´ı endostatin, silny´ antiangiogenn´ı protein. Mutace genu je
spojena s Knoblochovy´m syndromem, ktery´ zp˚usobuje abnormality ve strukturˇe
ledvin [16].
Gen COL18A1 cˇloveˇka je u´sek dlouhy´ 108529 nt. Skla´da´ se z 42 exon˚u a 41
intron˚u. Program v genu nalezl celkem 114 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch adenin a guanin
delˇs´ıch nezˇ 9 nt (obr. 2.4a). COL18A1 obsahuje 105 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho
7 u´sek˚u se nacha´z´ı v exonech, 8 u´sek˚u dlouhy´ch 20–29 nt, vsˇechny jsou v intronech
a jeden u´sek dlouhy´ 30 nt, umı´steˇny´ v intronu.
(a) Cˇloveˇk (b) Sˇimpanz
Obr. 2.4: Histogram genu COL18A1.
Gen COL18A1 sˇimpanze obsahuje 63798 nt. Skla´da´ se z 42 exon˚u a 41 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 61 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch adenin a guanin delˇs´ıch nezˇ 9 nt
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(obr. 2.4b). Gen obsahuje 57 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 7 u´sek˚u se nacha´z´ı
v exonech a 4 u´sek˚u dlouhy´ch 20–29 nt, vsˇechny jsou v intronech.
Na´hodna´ sekvence vytvorˇena´ programem o de´lce 108529 nt obsahovala 16 u´sek˚u
dlouhy´ch 10–19 nt.
2.2.2 CSTB
Cystatin B (stefin B) je intracelula´rn´ı inhibitor cysteinove´ protea´zy. Je povazˇova´n
za soucˇa´st ochrany proti prosakova´n´ı protea´zy z lysozomu˚. Nalezen´ım mutac´ı genu
je diagnostikova´na progresivn´ı myoklonicka´ epilepsie [16].
Gen CSTB cˇloveˇka je u´sek dlouhy´ 2429 nt. Skla´da´ se z 3 exon˚u a 2 intron˚u.
Program v genu nalezl 1 u´sek obsahuj´ıc´ı adenin a guanin dlouhy´ 14 nt (obr. 2.5a).
Gen CSTB sˇimpanze obsahuje 2099 nt. Skla´da´ se z 3 exon˚u a 2 intron˚u. Program
v genu nalezl 1 u´sek obsahuj´ıc´ı adenin a guanin dlouhy´ 14 nt (obr. 2.5b).
Na´hodna´ sekvence dlouha´ 2429 nt neobsahovala zˇa´dny´ u´sek delˇs´ı nezˇ 9 nt.
(a) Cˇloveˇk (b) Sˇimpanz
Obr. 2.5: Histogram genu CSTB.
2.2.3 IL10RB
Interleukin 10 receptor beta patrˇ´ı mezi cytokininove´ receptory. Jedna´ se o postrann´ı
rˇeteˇzec, ktery´ je nezbytny´ pro receptorovy´ komplex interleukin 10 [16].
Gen IL10RB cˇloveˇka je u´sek dlouhy´ 30849 nt. Skla´da´ se z 7 exon˚u a 6 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 37 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin delˇs´ıch
nezˇ 9 nt (obr. 2.6a). IL10RB obsahuje 32 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 1 u´sek se
nacha´z´ı v exonu, 5 u´sek˚u dlouhy´ch 20–29 nt, jeden z nich v exonu (tab. 2.1).
Gen IL10RB sˇimpanze obsahuje 30840 nt. Skla´da´ se z 7 exon˚u a 6 intron˚u. Pro-
gram v genu nalezl celkem 45 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin delˇs´ıch
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Cˇloveˇk Sˇimpanz
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
GGGAGAAGGAAAGAGAGAAGG
AAAAAAAAAAAAAAAAGAAAAGAAAA
GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAG
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
GAAAAAAAAAAAAAAAAAAAG
AAAAAAAAAAAAAAAAGAAAAGAAAA
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAA
Tab. 2.1: Nalezene´ u´seky v genu IL10RB o de´lce 20–29 nt.
nezˇ 9 nt (obr. 2.6b). Gen obsahuje 40 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 2 u´seky se
nacha´z´ı v exonech, 4 u´seky dlouhe´ 20–29 nt, vsˇechny v intronech (tab. 2.1) a jeden
u´sek dlouhy´ 33 nt, nacha´z´ı se v exonu.
Na´hodna´ sekvence dlouha´ 30849 nt obsahovala 10 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt.
(a) Cˇloveˇk (b) Sˇimpanz
Obr. 2.6: Histogram genu IL10RB.
2.2.4 PRSS7
Transmembra´nova´ protea´za serin 15 patrˇ´ı mezi trypsinove´ peptida´zy. Ko´duje enzym,
ktery´ meˇn´ı pankreaticky´ proenzym trypsinogen na trypsin. Mutace genu zp˚usobuje
nedostatek enterokina´zy a poruchu malabsorpce [16].
Gen PRSS7 cˇloveˇka je u´sek dlouhy´ 134538 nt. Skla´da´ se z 25 exon˚u a 24 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 165 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin delˇs´ıch
nezˇ 9 nt (obr. 2.7a). PRSS7 obsahuje 146 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 4 u´seky
se nacha´z´ı v exonech, 10 u´sek˚u dlouhy´ch 20–29 nt, vsˇechny v intronech a 9 u´sek˚u
delˇs´ıch nezˇ 29 nt, nacha´z´ı se v intronech.
Gen PRSS7 sˇimpanze obsahuje 134272 nt. Skla´da´ se z 25 exon˚u a 24 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 167 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin delˇs´ıch
nezˇ 9 nt (obr. 2.7b). Gen obsahuje 153 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 4 u´seky se
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nacha´z´ı v exonech, 8 u´sek˚u dlouhy´ch 20–29 nt, vsˇechny v intronech a 6 u´sek˚u delˇs´ıch
nezˇ 29 nt, nacha´z´ı se v intronech.
Na´hodna´ sekvence dlouha´ 134538 nt obsahovala 36 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt.
(a) Cˇloveˇk (b) Sˇimpanz
Obr. 2.7: Histogram genu PRSS7.
2.2.5 TMEM50B
Jedna´ se o transmembra´novy´ protein 50B [16].
Gen TMEM50B cˇloveˇka je u´sek dlouhy´ 30834 nt. Skla´da´ se z 7 exon˚u a 6 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 11 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch adenin a guanin delˇs´ıch nezˇ
9 nt (obr. 2.8a). TMEM50B obsahuje 10 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, z toho 3 u´seky se
nacha´z´ı v exonech a 1 u´sek dlouhy´ 22 nt, nacha´z´ı se v intronu.
(a) Cˇloveˇk (b) Sˇimpanz
Obr. 2.8: Histogram genu TMEM50B.
Gen TMEM50B sˇimpanze obsahuje 52496 nt. Skla´da´ se z 9 exon˚u a 8 intron˚u.
Program v genu nalezl celkem 23 u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch pouze adenin a guanin delˇs´ıch
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nezˇ 9 nt (obr. 2.8b). Gen obsahuje 18 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt, jeden z nich se
nacha´z´ı v exonu, 4 u´seky dlouhe´ 20–29 nt, vsˇechny v intronech a 1 u´sek dlouhy´ 45 nt
v intronu.
Na´hodna´ sekvence dlouha´ 30834 nt obsahovala 7 u´sek˚u dlouhy´ch 10–19 nt.
2.2.6 Shrnut´ı vy´sledk˚u
Z vy´sledk˚u analy´zy dat lze usuzovat, zˇe s rostouc´ı de´lkou sekvence stoupa´ pocˇet
nalezeny´ch u´sek˚u tvorˇeny´ch adeninem a guaninem. Pokud porovna´me pocˇty u´sek˚u
v genomu cˇloveˇka a sˇimpanze u srovnatelneˇ dlouhy´ch sekvenc´ı, je jich podobne´
mnozˇstv´ı. Pocˇet u´sek˚u v exonech je u vsˇech gen˚u podstatneˇ mensˇ´ı, jsou prˇeva´zˇneˇ
kratsˇ´ıch de´lek. V intronech je pocˇet u´sek˚u veˇtsˇ´ı a nav´ıc dosahuj´ı veˇtsˇ´ıch de´lek. Z his-
togramu˚ jednotlivy´ch gen˚u lze usuzovat, zˇe celkovy´ pomeˇr u´sek˚u vsˇech trˇ´ı de´lek je
u cˇloveˇka srovnatelny´ se sˇimpanzem. Pod´ıvejme se na gen IL10RB, ktery´ ma´ v in-
tronech stejny´ pocˇet u´sek˚u o de´lce 20–29 nt (2.1). U´seky jsou si, pokud zanedba´me
jejich porˇad´ı, velmi podobne´. Na prvn´ı pohled pozna´me jediny´ u´sek, ktery´ se nacha´z´ı
v exonu. Z podobnosti u´sek˚u je patrne´, zˇe u´seky maj´ı v genu podstatnou funkci a
jsou v evoluci konzervova´ny. Porovna´n´ım s na´hodny´mi sekvencemi, ve ktery´ch se ob-
jevoval vzˇdy mensˇ´ı pocˇet u´sek˚u a zˇa´dny´ z nich neprˇevysˇoval de´lku 20 nt, je patrne´,
zˇe na´mi nalezene´ u´seky delˇs´ı nezˇ 19 nt, ktere´ se nacha´zej´ı te´meˇrˇ vy´lucˇneˇ v intronech
gen˚u nevznikly na´hodou, cozˇ potvrzuje jejich d˚ulezˇitou u´lohu.
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3 ZA´VEˇR
C´ılem bakala´rˇske´ pra´ce bylo vyhledat u´seky, ve ktery´ch se vyskytuje pouze adenin
s guanininem a porovnat jejich rozsah v ko´duj´ıc´ı a neko´duj´ıc´ı oblasti. Srovna´n´ım
s evolucˇneˇ bl´ızky´mi zˇivocˇichy meˇla by´t zva´zˇena na´hodnost, funkce a konzervovanost
u´sek˚u.
Teoreticka´ cˇa´st se veˇnuje slozˇen´ı, strukturˇe, typ˚um a konformac´ım deoxyribonuk-
leove´ kyseliny. Je popsa´na kondenzace DNA do formy chromosomu˚, jejich slozˇen´ı a
znacˇen´ı. Da´le se zaby´va´ definic´ı genu, jeho typ˚um a u´cˇel˚um. Podrobneˇji je rozebra´n
genom a projekt, jehozˇ c´ılem bylo z´ıskat kompletn´ı genom cˇloveˇka. Je uvedena
podobnost cˇloveˇka, sˇimpanze a gorily a rozd´ıl genomu sˇimpanze od lidske´ho. Je
zna´mo, zˇe u´seky DNA tvorˇene´ pouze adeninem a guaninem naby´vaj´ı zaj´ımavy´ch
konformac´ı, jejich popisu je veˇnova´na dalˇs´ı podkapitola. V za´veˇrecˇne´ cˇa´sti je popsa´no
programove´ prostrˇed´ı MATLAB a hojneˇ uzˇ´ıvany´ forma´t sekvencˇn´ıch dat - FASTA.
V prakticke´ cˇa´sti bakala´rˇske´ pra´ce je uveden popis programu Bakalarka.m vytvo-
rˇeny´ v graficke´m prostrˇed´ı MATLABu. Program doka´zˇe nacˇ´ıst sekvenci ve FASTA
forma´tu, zpracovat ji a vyhledat v n´ı u´seky obsahuj´ıc´ı pouze adenin a guanin delˇs´ı
nezˇ 9 nt. Je mozˇne´ pomoc´ı programu vygenerovat na´hodnou sekvenci, ulozˇit ji jako
FASTA a pracovat s n´ı obdobneˇ. Program umozˇnˇuje nalezene´ u´seky rozdeˇlit do trˇ´ı
skupin podle de´lky a vykreslit z jejich pomeˇru histogram. U´seky si lze ulozˇit do
textove´ho souboru, do ktere´ho jsou ukla´da´ny za´meˇrneˇ tak, aby byly snadno zpraco-
vatelne´ tabulkovy´mi editory pro dalˇs´ı analy´zu. Dalˇs´ı mozˇnost´ı je si sekvenci prohl´ızˇet
v grafu, posouvat se po jednotlivy´ch nukleotidech, jejich skupina´ch nebo prˇeskakovat
mezi nalezeny´mi u´seky. Pro prˇehlednost jsou u´seky tvorˇene´ pouze adeninem a gua-
ninem delˇs´ı nezˇ 9 nt barevneˇ odliˇseny.
Dalˇs´ı cˇa´st tvorˇ´ı analy´za dat. V pr˚ubeˇhu tvorby bakala´rˇke´ pra´ce se uka´zala obt´ızˇ-
nost nalezen´ı kompletn´ıch sekvenc´ı chromosomu˚. V soucˇasne´ dobeˇ jsou zpracova´ny
prˇedevsˇ´ım zaj´ımave´ oblasti, v ostatn´ıch cˇa´stech chromosomu˚, zejme´na v neko´duj´ıc´ıch
oblastech mezi geny, chyb´ı zmapovat velke´ mnozˇstv´ı u´sek˚u, jsou zde pouze za-
znacˇeny tzv. mezery. U lidske´ho genomu je to asi desetina celkove´ho rozsahu [1],
v genomu prima´t˚u podstatneˇ v´ıce. Rozliˇsova´n´ı intron˚u a exon˚u v sekvenc´ıch patrˇ´ı
mezi pokrocˇile´ algoritmy svou na´rocˇnost´ı prˇevysˇuj´ıc´ı ra´mec bakala´rˇske´ pra´ce. Proto
bylo po dohodeˇ s vedouc´ım pra´ce i souhlasem konzultanta rozhodnuto, zˇe se program
oveˇrˇ´ı na male´m mnozˇstv´ı genovy´ch dat z databa´ze GenBank.
Analy´za byla provedena na peˇti genech spolecˇny´ch pro cˇloveˇka i sˇimpanze. Za´-
meˇrneˇ byly voleny geny obsahuj´ıc´ı introny i exony o r˚uzny´ch de´lka´ch, aby bylo mozˇne´
porovnat rozsah u´sek˚u v ko´duj´ıc´ı a neko´duj´ıc´ı oblasti. Pro kazˇdy´ lidsky´ gen byla
programem vygenerova´na na´hodna´ sekvence o stejne´ de´lce pro posouzen´ı na´hodnosti
u´sek˚u.
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Z vy´sledku rozboru gen˚u lze usuzovat, zˇe s rostouc´ı de´lkou sekvence stoupa´ pocˇet
u´sek˚u slozˇeny´ch pouze z adeninu s guaninem v n´ı obsazˇeny´ch. V prˇ´ıpadeˇ na´hodny´ch
sekvenc´ı nar˚usta´ pouze pocˇet u´sek˚u, u gen˚u se zveˇtsˇuje nav´ıc i jejich de´lka. Mu˚zˇeme
tedy rozhodnout, zˇe u´seky delˇs´ı nezˇ 19 nt v sekvenc´ıch nevznikaj´ı na´hodneˇ.
Pokud srovna´me pocˇty nalezeny´ch u´sek˚u mezi introny a exony, je patrne´, zˇe jich
mnohem v´ıce obsahuj´ı neko´duj´ıc´ı oblasti, u u´sek˚u delˇs´ıch nezˇ 19 nt se vyskytuj´ı te´meˇrˇ
vy´hradneˇ v intronech. Z histogramu˚ mu˚zˇeme vycˇ´ıst, zˇe pomeˇry pocˇt˚u u´sek˚u ve trˇech
na´mi zavedeny´ch skupina´ch podle de´lky jsou u cˇloveˇka a sˇimpanze srovnatelne´.
Srovna´n´ım sekvenc´ı u´sek˚u o de´lce 20–29 nt nalezeny´ch v neko´duj´ıc´ıch oblastech
genu IL10RB u cˇloveˇka a sˇimpanze je naprosto zrˇetelne´, zˇe u´seky jsou vysoce konzer-
vovane´. Jejich rozd´ıly jsou nepatrne´, liˇs´ı se pouze v de´lce. Vzhledem k tomu, zˇe u´seky
jsou si natolik podobne´ a zachovaly se v evoluci, lze se domn´ıvat, zˇe maj´ı v organismu
nezastupitelnou funkci.
Prˇehled vy´sledk˚u zpracova´n´ı gen˚u programem je spolecˇneˇ s uzˇivatelsky´m na´vo-
dem pro pouzˇit´ı programu uveden v prˇ´ıloze.
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SEZNAM SYMBOLU˚, VELICˇIN A ZKRATEK
A,C,G,T Adenin, Cytosin, Guanin, Thymin
b Ba´ze
bp Pa´r baz´ı – Base Pair
Cot Koeficient komplexnosti
DNA Kyselina deoxyribonukleova´ – Deoxyribonucleic Acid
cDNA DNA komplementa´rn´ı k RNA – Complementary DNA
dsDNA Dvourˇeteˇzcova´ DNA – Double-Stranded DNA
ssDNA Jednorˇeteˇzcova´ DNA – Single-Stranded DNA
mtDNA Mitochondria´ln´ı DNA – Mitochondrial DNA
H Histon
nt Nukleotid
ORF Otevrˇeny´ cˇtec´ı ra´mec – Open Reading Frame
p,q Kra´tka´, dlouha´ rame´nka
pH Vod´ıkovy´ exponent
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A IUPAC KO´DOVA´NI´ NUKLEOVY´CH KYSELIN
Ko´d Ba´ze
A Adenin
C Cytosin
G Guanin
T Thymin
R Purin (A, G)
Y Pyrimidin (C,T)
S G, C (Strong)
W A, T (Weak)
K G, T (Keto)
M A, C (Amino)
B C, G, T
D A, G, T
H A, C, T
V A, C, G
N Cokoliv
Tab. A.1: Ko´dova´n´ı DNA dle IUPAC
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B UZˇIVATELSKY´ MANUA´L
Program Bakalarka.m slouzˇ´ı pro nacˇten´ı a zpracova´n´ı sekvence ve FASTA forma´tu
nebo vytvorˇen´ı na´hodne´ sekvence. Program nalezne u´seky obsahuj´ıc´ı pouze adenin
a guanin, ktere´ si lze zobrazit, prohl´ızˇet a ulozˇit.
Obr. B.1: Uzˇivatelske´ prostrˇed´ı programu Bakalarka.m.
1. Program spust’te zma´cˇknut´ım F5 v souboru Bakalarka.m v MATLABu.
2. Nejprve si pomoc´ı pop-up menu FASTA / Nahodna sekvence (obr. B.1-1)
zvolte, zda chcete pracovat se sekvenc´ı ve forma´tu FASTA nebo vygenerovat
na´hodnou sekvenci.
3. Svou volbu potvrd’te tlacˇ´ıtkem Nacist (obr. B.1-2).
(a) V prˇ´ıpadeˇ volby FASTA se objev´ı vyskakovac´ı okno, ve ktere´m si vyberte
pozˇadovany´ soubor. V listboxu Nazev souboru (obr. B.1-3) se objev´ı jeho
na´zev a okamzˇiteˇ se otevrˇe dialogove´ okno, ve ktere´m mu˚zˇete sledovat
postup programu (obr. B.2), ktery´ upravuje sekvenci. Pokud se dialog
neobjev´ı, zkontrolujte vybrany´ soubor. Pokud obsahuje na konci pra´zdne´
rˇa´dky, smazˇte je. Pokud vsˇe probeˇhne bez chyby, dialogove´ okno se samo
uzavrˇe a v textove´m poli Delka sekvence (obr. B.1-12) se objev´ı pocˇet
nukleotid˚u v nacˇtene´ sekvenci.
(b) V prˇ´ıpadeˇ volby Nahodna sekvence se objev´ı v listboxu Nazev souboru
(obr. B.1-3) slovo Nahoda. Do editovatelne´ho pole Delka sekvence (obr.
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B.1-4) zadejte pocˇet nukleotid˚u sekvence, kterou chcete nechat vytvorˇit.
Cˇ´ıslo potvrd’te tlacˇ´ıtkem Vytvorit, ktere´ je umı´steˇno vedle pole. Objev´ı
se dialogove´ okno, ve ktere´m mu˚zˇete kontrolovat pokrok programu. Po
vytvorˇen´ı sekvence se jej´ı de´lka objev´ı v textove´m poli Delka sekvence
(obr. B.1-12). Okamzˇiteˇ se otevrˇe vyskakovac´ı okno, sekvenci si mu˚zˇete
ulozˇit pro dalˇs´ı pra´ci ve forma´tu FASTA. Po ulozˇen´ı se na´zev objev´ı
v listboxu Nazev souboru (obr. B.1-10).
Obr. B.2: Pokrok programu.
4. Pro nalezen´ı u´sek˚u obsahuj´ıc´ıch adenin a guanin, ktere´ jsou delˇs´ı nezˇ 9 nt,
zma´cˇkneˇte tlacˇ´ıtko Najit AG useky (obr. B.1-5). Po nalezen´ı vsˇech u´sek˚u se
v textove´m poli Nasledujici usek (obr. B.1-19) objev´ı pozice prvn´ıho u´seku
v sekvenci. Pokud sekvence zˇa´dny´ u´sek neobsahuje, objev´ı se dialogove´ okno.
5. Pro vykreslen´ı histogramu zma´cˇkneˇte tlacˇ´ıtko Vykreslit histogram (obr.
B.1-6). V poli grafu (obr. B.1-7) se objev´ı histogram. Do textovy´ch pol´ı vedle
grafu (obr. B.1-8) se vyp´ıˇse pocˇet u´sek˚u v de´lce 10–19 nt, 20–29 nt a delˇs´ıch
nezˇ 29 nt (obr. B.3).
6. Pokud si chcete pozice nalezeny´ch u´sek˚u ulozˇit do textove´ho souboru, zma´cˇ-
kneˇte tlacˇ´ıtko Ulozit pozice (obr. B.1-9). Objev´ı se vyskakovac´ı okno, do neˇj
zadejte na´zev, pod ktery´m chcete u´seky ulozˇit. Program vytvorˇ´ı textovy´ soubor
s trˇemi sloupci, ktere´ obsahuj´ı zacˇa´tky, konce a de´lky u´sek˚u. Hodnoty lze
zpracova´vat naprˇ. pomoc´ı OpenOffice Tabulky. Po u´speˇsˇne´m ulozˇen´ı souboru
se jeho na´zev objev´ı v listboxu Nazev souboru (obr. B.1-10).
7. Zma´cˇknut´ım sˇipky na posuvn´ıku (obr. B.1-14) nebo jeho posunut´ım mysˇ´ı
se v okneˇ grafu (obr. B.1-13) objev´ı 50 nukleotid˚u. Nad grafem v textove´m
poli Pozice nukleotidu (obr. B.1-11) se objev´ı pozice nukleotid˚u v nacˇtene´
sekvenci. Opakovany´m zma´cˇknut´ım sˇipky posuvn´ıku se posouva´te o jeden
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Obr. B.3: Histogram.
nukleotid vprˇed nebo zpeˇt v sekvenci. Nalezene´ u´seky jsou v grafu barevneˇ
odliˇseny.
8. Pokud se chcete pohybovat po veˇtsˇ´ım pocˇtu nukleotid˚u pouzˇijte tlacˇ´ıtka -10,
-100, -1000 a -10000 (obr. B.1-15), ktere´ posunou posuvn´ık o 10, 100, 1000
a 10000 nukleotid˚u doleva nebo tlacˇ´ıtka 10, 100, 1000 a 10000 (obr. B.1-20),
ktere´ posunou posuvn´ık o 10, 100, 1000 a 10000 nukleotid˚u doprava.
Obr. B.4: Zobrazen´ı nalezene´ho u´seku.
9. Pokud se chcete prˇemist’ovat po nalezeny´ch u´sec´ıch, pouzˇijte tlacˇ´ıtko Prejit
na predchozi usek (obr. B.1-16), ktere´ prˇesune okno posuvn´ıku na zacˇa´tek
u´seku prˇed aktua´lneˇ zobrazeny´m oknem. Pozice je uvedena v textove´m poli
Predchozi usek. Pouzˇit´ım tlacˇ´ıtka Prejit na dalsi usek (obr. B.1-18) se
posuvn´ık prˇesune na u´sek za aktua´ln´ım oknem, jehozˇ pozice je zapsana´ v tex-
tove´m poli Nasledujici usek (obr. B.1-19).
10. Program ukoncˇ´ıte zma´cˇknut´ım krˇ´ızˇku v prave´m horn´ım rohu okna.
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C PRˇEHLED VY´SLEDKU˚
Homo sapiens Pan troglodytes Na´hodna´ sekvence
Identifikace genu NG 011903.1 NC 006488.2 -
De´lka genu 108529 nt 63798 nt 108529 nt
Pocˇet u´sek˚u 10–19 nt 105 57 16
- exony 7 7 -
- introny 98 50 -
Pocˇet u´sek˚u 20–29 nt 8 4 0
- exony 0 0 -
- introny 8 4 -
Pozice u´sek˚u > 29 nt 1 0 0
- exony 0 0 -
- introny 1 0 -
Tab. C.1: Prˇehled vy´sledk˚u pro gen COL18A1.
Homo sapiens Pan troglodytes Na´hodna´ sekvence
Identifikace genu NG 011545.1 NC 006488.2 -
De´lka genu 2429 nt 2099 nt 2429 nt
Pocˇet u´sek˚u 10–19 nt 1 1 0
- exony 1 1 -
- introny 0 0 -
Pocˇet u´sek˚u 20–29 nt 0 0 0
- exony 0 0 -
- introny 0 0 -
Pozice u´sek˚u > 29 nt 0 0 0
- exony 0 0 -
- introny 0 0 -
Tab. C.2: Prˇehled vy´sledk˚u pro gen CSTB.
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Homo sapiens Pan troglodytes Na´hodna´ sekvence
Identifikace genu NG 012089.1 NC 006488.2 -
De´lka genu 30849 nt 30840 nt 30849 nt
Pocˇet u´sek˚u 10–19 nt 32 40 10
- exony 1 2 -
- introny 31 38 -
Pocˇet u´sek˚u 20–29 nt 5 4 0
- exony 1 0 -
- introny 4 4 -
Pozice u´sek˚u > 29 nt 0 1 0
- exony 0 1 -
- introny 0 0 -
Tab. C.3: Prˇehled vy´sledk˚u pro gen IL10RB.
Homo sapiens Pan troglodytes Na´hodna´ sekvence
Identifikace genu NG 012207.1 NC 006488.2 -
De´lka genu 134538 nt 134272 nt 134538 nt
Pocˇet u´sek˚u 10–19 nt 146 153 36
- exony 4 4 -
- introny 142 149 -
Pocˇet u´sek˚u 20–29 nt 10 8 0
- exony 0 0 -
- introny 10 8 -
Pozice u´sek˚u > 29 nt 9 6 0
- exony 0 0 -
- introny 9 6 -
Tab. C.4: Prˇehled vy´sledk˚u pro gen PRSS7.
Homo sapiens Pan troglodytes Na´hodna´ sekvence
Identifikace genu NC 000021.8 NC 006488.2 -
De´lka genu 30834 nt 52496 nt 30834 nt
Pocˇet u´sek˚u 10–19 nt 10 18 7
- exony 3 1 -
- introny 7 17 -
Pocˇet u´sek˚u 20–29 nt 1 4 0
- exony 0 0 -
- introny 1 4 -
Pozice u´sek˚u > 29 nt 0 1 0
- exony 0 0 -
- introny 0 1 -
Tab. C.5: Prˇehled vy´sledk˚u pro gen TMEM50B.
45
D ZDROJOVE´ KO´DY PROGRAMU BAKALARKA.M
f unc t i on pbNact i Cal lback (˜ , ˜ , handles )
% i n i c i a l i z a c e promennych
switch get ( handles . pmVyber , ’ Value ’ ) ;
case 1 ;
% o t e v r e n i souboru zvoleneho uz ivate lem
i f i s c h a r ( c e l a c e s t a ) && e x i s t ( c e l a c e s t a , ’ f i l e ’ ) == 2 ;
in fo rmace o souboru = d i r ( c e l a c e s t a ) ;
v e l i k o s t s o u b o r u= in formace o souboru . bytes ;
radek = f g e t l ( f i d ) ;
poce t nuk l eo t idu = v e l i k o s t s o u b o r u −l ength ( radek ) ;
poc = 1 ;
sek = char ( z e r o s (1 , poce t nuk l eo t idu ) ) ;
rozmer = length ( radek ) ;
% tvorba waitbar
whi l e i s c h a r ( radek ) ;
i f poc == 1 ;
Head = radek ;
pocind = 1 ;
e l s e
sek (1 , pocind : rozmer+pocind−1) = radek ;
pocind = pocind + rozmer ;
end
radek = f g e t l ( f i d ) ;
rozmer = length ( radek ) ;
poc = poc + 1 ;
% tvorba waitbar
end
f c l o s e ( f i d ) ;
e l s e
warndlg ( ’ Nebyl vybran soubor ! ’ ) ;
end
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delka = sum( sek==’A’ | sek==’C’ | sek==’G’ | sek ==’T ’ ) ;
Wsek = char ( z e r o s (1 , de lka ) ) ;
prom = 1 ;
% tvorba waitbar
f o r n = 1 : de lka ;
i f sek (n)==’A ’ | | sek (n)==’C ’ | | sek (n)==’G’ | | sek (n)==’T ’ ;
Wsek(prom) = sek (n ) ;
prom = prom +1;
% tvorba waitbar
end
end
Seq = Wsek ;
S e q c i s l a = ze ro s (1 , de lka ) ;
% tvorba waitbar
f o r i = 1 : de lka ;
% preveden i pismen oznacu j i ch nuk leot idy na c i s l a
% tvorba waitbar
end
% tvorba waitbar
s e t ( handles . tDelka , ’ Str ing ’ ,
s p r i n t f ( ’ Delka sekvence : %d nt ’ , de lka ) ) ;
case 2
Head = ’Nahoda ’ ;
s e t ( handles . lbSoubor , ’ Str ing ’ , Head ) ;
end
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f unc t i on pbVytvor Callback (˜ , ˜ , handles )
pocetnt = get ( handles . eDelka , ’ Str ing ’ ) ;
% i n i c i a l i z a c e promennych
i f isempty ( de lka ) == 0
% tvorba waitbar
nahoda = rand (1 , de lka ) ;
S e q c i s l a = ze ro s (1 , de lka ) ;
f o r ind = 1 : de lka
i f nahoda ( ind ) < 0 .3
S e q c i s l a ( ind ) = 1 ;
e l s e i f nahoda ( ind ) < 0 .6
S e q c i s l a ( ind ) = 4 ;
e l s e i f nahoda ( ind ) < 0 .8
S e q c i s l a ( ind ) = 2 ;
e l s e
S e q c i s l a ( ind ) = 3 ;
end
% tvorba waitbar
end
Seq=char ( z e r o s (1 , de lka ) ) ;
f o r i = 1 : de lka ;
% preveden i pismen oznacu j i ch nuk leot idy na c i s l a
% tvorba waitbar
end
% tvorba waitbar
s e t ( handles . tDelka , ’ Str ing ’ ,
s p r i n t f ( ’ Delka sekvence : %d nt ’ , de lka ) ) ;
% vytvoren i a u l o z e n i promenne do formatu FASTA
e l s e
warndlg ( ’ Zade j te delku sekvence ! ’ ) ;
end
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f unc t i on pbNalez Cal lback (˜ , ˜ , handles )
% i n i c i a l i z a c e promennych
f o r i = 1 : de lka ;
i f ( zacatek==0 && ( S e q c i s l a ( i )==1|| S e q c i s l a ( i )==3));
zacatek = i ;
e l s e i f ( zacatek˜=0 && ( S e q c i s l a ( i )==2|| S e q c i s l a ( i )==4));
konec = i − 1 ;
pomoc = konec − zacatek + 1 ;
i f pomoc > 10 ;
vektorzac = [ vektorzac zacatek ] ;
vektorkon = [ vektorkon konec ] ;
v ek to rde l = [ vek to rde l pomoc ] ;
end
zacatek = 0 ;
end
end
i f isempty ( vektorzac ) == 0
usekpo = [ ] ;
usekpo (1 ) = vektorzac ( 1 ) ;
usekpo (2 ) = vektorkon ( 1 ) ;
s e t ( handles . t N a s l e d u j i c i , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
e l s e
warndlg ( ’ Nebyly nalezeny zadne useky ! ’ ) ;
zadny usek = 1 ;
end
func t i on pbHist Cal lback (˜ , ˜ , handles )
% i n i c i a l i z a c e promennych
i f zadny usek == 0
axes ( handles . axes1 ) ;
f o r i 1 = 1 : celkem ;
i f v ek to rde l ( i 1 ) > 9 && vekto rde l ( i 1 ) < 20 ;
d de se t = d dese t + 1 ;
e l s e i f v ek to rde l ( i 1 ) > 19 && vekto rde l ( i 1 ) < 30 ;
d dvacet = d dvacet + 1 ;
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e l s e i f v ek to rde l ( i 1 ) > 29 ;
d t r i c e t = d t r i c e t + 1 ;
end
end
c l e a r i 1 ;
x = 1 0 : 1 0 : 3 0 ;
y = [ d de se t / celkem d dvacet / celkem d t r i c e t / celkem ] ;
bar (x , y ) ;
% popis gra fu
s e t ( handles . t10 , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
s e t ( handles . t20 , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
s e t ( handles . t30 , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
e l s e
warndlg ( ’ Nebyly nalezeny zadne useky ! ’ ) ;
end
func t i on pbUloz Cal lback (˜ , ˜ , handles )
g l o b a l vek to rde l vektorzac vektorkon celkem Nazev
[ nazevsouboru , c e s t a ] = u i p u t f i l e ( ’ ∗ . txt ’ , ’ Ulozte soubor ’ ) ;
Nazev = nazevsouboru ;
s e t ( handles . lbUlozene , ’ Str ing ’ , Nazev ) ;
data = { ’ Zacatek useku ’ ’ Konec useku ’ ’ Delka useku ’ } ;
f o r i 2 = 1 : celkem ;
data{ i 2 +1 ,1} = vektorzac ( i 2 ) ;
data{ i 2 +1 ,2} = vektorkon ( i 2 ) ;
data{ i 2 +1 ,3} = vekto rde l ( i 2 ) ;
end
[ radku ,˜ ]= s i z e ( data ) ;
f i d = fopen ( nazevsouboru , ’w ’ ) ;
f p r i n t f ( f i d , ’%s %s %s \n ’ , data { 1 , : } ) ;
f o r radek = 2 : radku ;
f p r i n t f ( f i d , ’%d %d %d \n ’ , data{ radek , : } ) ;
end
f c l o s e ( f i d ) ;
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f unc t i on sPosun Cal lback ( hObject , ˜ , handles )
% i n i c i a l i z a c e promennych
f o r i =1:50;
t ex t ( ( i −1)/50+0.25/50 ,0 , Seq ( poz i c e+i −1)) ;
end
i f zadny usek == 0
f o r k = 1 : celkem ;
i f vektorzac ( k)>=poz i c e && vektorzac ( k)<=( poz i c e +49);
vektorzac1 = [ vektorzac1 vektorzac ( k ) ] ;
vektorpoz1 = [ vektorpoz1 k ] ;
end
end
f o r i = 1 : ( l ength ( vektorzac1 ) ) ;
f o r l = vektorzac1 ( i ) : vektorzac1 ( i )
+vekto rde l ( vektorpoz1 ( i ))−1;
i f l−poz i c e+1 <= 50 ;
t ext ( ( l−poz i c e )/50+0.45/50 ,0 , Seq ( l ) ,% parametry gra fu ) ;
end
end
end
f o r k = 1 : celkem
i f vektorkon ( k ) >= poz i c e && vektorkon ( k ) <= ( poz i c e +49);
vektorkon1 = [ vektorkon1 vektorkon ( k ) ] ;
vektorpoz2 = [ vektorpoz2 k ] ;
end
end
f o r i = 1 : ( l ength ( vektorkon1 ) ) ;
f o r l = vektorkon1 ( i ) :−1: vektorkon1 ( i )−
vek to rde l ( vektorpoz2 ( i ))+1;
i f l−poz i c e +1 > 0 ;
t ex t ( ( l−poz i c e )/50+0.45/50 ,0 , Seq ( l ) ,% parametry gra fu ) ;
end
end
end
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f o r l = 1 : celkem
i f vektorzac ( l ) < poz i c e && vektorkon ( l ) > poz i c e + 49
f o r i = 1 :50
text ( ( i −1)/50+0.45/50 ,0 , Seq ( poz i c e+i −1) ,
% parametry gra fu ) ;
end
break
end
end
n = 1 ;
whi l e n < celkem +1 && vektorzac (n) < poz i c e + 50
n = n + 1 ;
end
i f n == celkem+1
s e t ( handles . t N a s l e d u j i c i , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
e l s e
usekpo (1 ) = vektorzac (n ) ;
usekpo (2 ) = vektorkon (n ) ;
s e t ( handles . t N a s l e d u j i c i , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
end
n = celkem ;
whi l e n > 1 && vektorkon (n) > poz i c e − 1
n = n − 1 ;
end
i f n == 1
s e t ( handles . tPredchozi , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
e l s e
usekpred (1 ) = vektorzac (n−1);
usekpred (2 ) = vektorkon (n−1);
s e t ( handles . tPredchozi , ’ Str ing ’ , s p r i n t f (% vypis ) ) ;
end
end
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f unc t i on pbPre jd i Ca l lback (˜ , eventdata , handles )
g l o b a l de lka usekpo
poz i c e = usekpo ( 1 ) ;
i f poz i c e > delka − 49 ;
poz i c e = delka − 49 ;
end
s e t ( handles . sPosun , ’ Value ’ , poz i c e ) ;
sPosun Cal lback ( handles . sPosun , eventdata , handles ) ;
f unc t i on pbPredes ly Cal lback (˜ , eventdata , handles )
g l o b a l usekpred
poz i c e = usekpred ( 1 ) ;
i f poz i c e < 1 ;
poz i c e = 1 ;
end
s e t ( handles . sPosun , ’ Value ’ , poz i c e ) ;
sPosun Cal lback ( handles . sPosun , eventdata , handles ) ;
f unc t i on pbm10 Callback (˜ , eventdata , handles )
poz i c e = get ( handles . sPosun , ’ Value ’ ) ;
poz i c e = poz i c e − 10 ;
i f poz i c e < 1 ;
poz i c e = 1 ;
end
s e t ( handles . sPosun , ’ Value ’ , poz i c e ) ;
sPosun Cal lback ( handles . sPosun , eventdata , handles ) ;
f unc t i on pb10 Cal lback (˜ , eventdata , handles )
g l o b a l de lka
poz i c e = get ( handles . sPosun , ’ Value ’ ) ;
poz i c e = poz i c e + 10 ;
i f poz i c e > delka − 49 ;
poz i c e = delka − 49 ;
end
s e t ( handles . sPosun , ’ Value ’ , poz i c e ) ;
sPosun Cal lback ( handles . sPosun , eventdata , handles ) ;
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E OBSAH PRˇILOZˇENE´HO CD
latex/ Adresa´rˇ se zdrojovy´mi ko´dy bakala´rˇske´ pra´ce v prˇelozˇitelne´ podobeˇ.
kody/ Adresa´rˇ se zdrojovy´mi ko´dy uvedeny´mi v textu pra´ce.
logo/ Adresa´rˇ s logem fakulty.
obrazky/ Adresa´rˇ s obra´zky pouzˇity´mi v pra´ci.
pdf/ Adresa´rˇ se soubory .pdf vlozˇeny´mi do pra´ce.
text/ Adresa´rˇ s texty pra´ce.
matlab/ Adresa´rˇ se zdrojovy´mi ko´dy programu Bakalarka.m.
sekvence/ Adresa´rˇ s analyzovany´mi geny.
useky/ Adresa´rˇ s nalezeny´mi u´seky obsahuj´ıc´ımi adenin a guanin.
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